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یخته جناب آقاي دکتر رضوانی استاد راهنماي این پروژه به سبب زحمات ارزنده و راهنمائی هاي از استاد فره
 علمی ایشان در طول انجام پژوهش، کمال تشکر و قدردانی را دارم.
از سرکار خانم دکتر قوام مصطفوي استاد راهنماي این پروژه که بیشتر زحمات من به دوش ایشان بود تشکر 
 سپاس خود را ابراز می دارم.می کنم و مراتب 
از جناب آقاي دکتر فاطمی که زحمت مشاوره این تحقیق را بر عهده داشتند و بدون مساعدت هاي ایشان 
 انجام این کار امکان پذیر نبود صمیمانه سپاسگزارم.
ه ایشان از جناب آقاي دکتر فضلی که زحمت مشاوره این تحقیق را بر عهده داشتند و از راهنمایی هاي ارزند
 بهره بردم کمال تشکر و قدردانی را دارم.
از جناب آقاي دکتر ماشینچیان، جناب آقاي دکتر پاشایی راد و جناب آقاي دکتر شاه حسینی که داوري 
 پژوهش حاضر را بر عهده داشتند بسیار سپاسگزارم.
 یم.از سرکار خانم دکتر جمیلی که بر حسن انجام کار نظارت داشتند قدردانی می نما
آقاي  ،دقوقی دکتر آقاي  رحیمی،پرستو نوري، اقاي دکتر صفاییه، خانم دکتر  آتوسا از سرکار خانم دکتر
که از ابتداي انجام این پروژه، در مراحل نمونه  ، آقاي مهندس محسنیان، خانم مهندس معصومه رحیمیلالویی
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 بیآ يکوسیستمهاا در که هستند acartsocalaM رده به متعلق نپوستا سخت از رگبز اي ستهرا ده پایان
 سطوا نمیزبا و ها ماهی از ريبسیا صلیا ايغذ نپایاده که نجاییآ از.  کنند می ت یسز نجها طنقا کﺜرا در
 هعهد بر ییاغذ هرـنجیز الاترـب حسطو به دهما و ژينرا یتاهد در را مهمی نقش و هستند ها نگلا بعضی
بسیاري از گونه هاي سخت پوستان خلیج فارس و دریاي عمان شاخص و از نظر تجاري حائز اهمیت  ،نددار
 ايبر ريبسیا تمطالعا لی اهمیت دارند. زیستی، چرخه غذایی و مطالعات تکاماند، و برخی ازنظر تنوع 
 هشد ارانجاند ینا از ديیاز اعنوا اییشناس به منجر که ستا گرفته رتصو انیرا نپایاده يبند رده و شناسایی
به همین لحاظ هدف از مطالعه ي حاضر بررسی فیلوژنتیکی با استفاده از مطالعات مورفولوژیک و  . تـسا
 که ستا هشد ثابت نیژفیلو مینهز  در یـقبل تاـمطالع در. خلیج فارس و دریاي عمان می باشد مولکولی در
 و اي گونه بین سطح دو هر در ها گونه تفکیک ايبر خوبی نشانگر نپوستا سخت در یاییرمیتوکند IOC ژن
سواحل هرمز تا شمال از   و ابزار مخصوص صید  بدین منظور نمونه ها بوسیله تور ترال . ستا گونه درون
جمع آوري شد. پس از نمونه برداري ویژگی هاي مورفولوژیک هر نمونه بررسی شد. و سواحل چابهار قشم 
-lonehp) 0991,ZTIROM dna SILLIHنمونه ها با استفاده از روش ( ANDیشگاه سپس در آزما
 يها داده نهایتا. تکﺜیر و توالی یابی شدIOC استخراج و قطعه ژنی میتوکندریائیو روش  mroforolhc
 ونهگ ینا یاییرمیتوکند IOC ژن لیاتو مقایسه که.  شد نالیزآ نیژفیلو به مختص يهاارفزا منر با همدآ تـبدس
 که داد ننشا د،بو سسترد در نهاآ مولکولی تطلاعاا که مینز هکر مناطق سایر از هشد مطالعه يها گونه با ها
 لهویزا انیرا در و ندارند هشد مطالعه يها گونه سایر با توجهی قابل نتیکیژ تشابه انیرمیگوهاي ا يها گونه
ي سایر نقاط دنیا لاد جداگانه اي از گونه هادرک 001 partstoob  گونه هاي میگوهاي ایران با وند ا هشد
 IOC ژن لیاتو تعیین سساا بر گرفته رتوـص يدـبن رده ندداد ننشا همدآ بدست نتایج قرار گرفت اند.
 تایید دو ینا و ستا یختیر تصفا سساا رـب هدـش ماـنجا ياـه يدـبن رده اـب مطابق کاملا یاییرمیتوکند
آرام می باشد که به دلیل -پوستان ده پاي ایران زون جغرافیایی هندمنشأ سخت  .هستند همدیگر هکنند
جریانات اقیانوسی که قادرند لارو این گونه ها را از این نواحی به خلیج فارس و دریاي عمان و بلعکس 
 کشانده است.












 می acartsocalaM رده هـب قـمتعل نتاـپوس سخت از رگبز اي ستهرا) adopaceD(ِ نپایاده
 می یستز رشو لب و شیرین ر،شو يبهاآ املـش ناـجه طاـنق ر کﺜا در بیآ يها کوسیستما در نپایاده.باشند
ر ـب وهعلا نپایاهد يبند رده و شناسایی.  ندـباش یـم اـه ستمـکوسیا نـیا شاخص و مهم اءجزا از و کنند
دارد.  ستـیز یطـمح ءاـبق و یـژیک وـکول ا تشکلاـم لـح رـب دياـیز أثیرـت ،نهاآ دخو از حفاﻇت به کمک
هستند که با طیف وسیعی از تطابق، انواع گروه شاخصی از جانوران )aecatsurC(سخت پوستان 
اي در میان جانوران دریایی داراي بیشترین تنوع گونه ه اند و اشغال کردرا  ستگاههاي موجود در اقیانوسهازی
. آنها نه تنها از لحاظ تعداد بسیار فراوان هستند بلکه جزو گونه هاي داراي برداشت تجاري بالا، به هستند
اوندانشان منظور مصرف غذایی انسان  می باشند اما به این دلیل که ساکن محیط آبی هستند به اندازه خویش
گونه غنی ترین تعداد گونه ها را در  00051ده پایان با بیش از  یعنی حشرات مورد مطالعه قرار نگرفته اند.
 dna ,aedidoponetS,aediraCمیگوها  میان سخت پوستان دارا هستند و شامل گروههایی مانند
چنگهاي دراز ) و لابسترها و خرaruyhcarBو alamonA) خرچنگهاي گرد ()aedinissalahT
 ,elebA dna namwoB( ) و گروه وسیعی از گروههاي کمتر شناخته شده اند atalehcAو aedicatsA(
پایان علاوه بر اهمیت اقتصادي آنان آنها را مورد مطالعه قرار  . تنوع اکولوژیک و ریخت شناختی ده)2891
اگرچه تنوع بیش از حد ریخت   )1002 ,sivaD dna nitraM(. گرفته ترین گروه سخت پوستان می سازد
شناختی چالشهایی را در مطاله فیلوژنی انها ایجاد کرده است و فرضیات فیلوژنی و طرحهاي رده بندي 
پایان  .حدسهاي امروزي در مورد تاریخ تکاملی ده )1002 ,marhcS( یاري براي آنان پیشنهاد شده استبس
پایان در دونین دیرین پیدا  ت. اولین فسیل ثبت شده دهبر اساس اطلاعات فسیلی و ریخت شناسی بنا شده اس
. به طور خاص تمامی نژادهاي عمده رابر می گیرد. که نمایندگانی از )8791 ,.la te marhcS(شده است 
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) با این .)9691 ,renssealG جزو بهترین و همچینین قدیمی ترین فسیلهاي ثبت شده است. aitntatpeR
، دکاپودهاي ثبت شده در طول داراي نمایندگان فسیلی هستند ده بندي موجودوجود که تمامی گروههاي ر
زمان کامل نیستند و یک فضاي خالی بین اولین فسیلهاي شناخته شده در دونین و کربونیفر وجود دارد. 
تلاشهاي زیادي براي بررسی رابطه فیلوژنی ده پایان صورت گرفته است که محدودیتهاي ان عبارت است از 
از سوي دیگر رده بندیهاي قدیمی  فسیلهایی که بخوبی حفظ شده اند.ریختشناسی و  یسه بین خصوصیاتمقا
مدتهاست که مردود شده است  aitnatpeRگروه خزنده ) و aitnataNمانند تقسیم به دو گروه شناگر (
ریشه یا مونو فیلتیک  زیرا ناتانتیا یک گروه پارا فیلتیک شناخته شده است در حالی که رپتانتیا یک گروه تک
روشهاي فیلوژنی مولکولی می توانند بر این مشکلات چیره شوند به این صورت که اطلاعات ترادف  است.
وفسیلها را با هم ترکیب کرده و اجازه می دهد که زمانهاي اشتقاق در کل درخت ژنی مشخص شود و  AND
د. اکﺜر مطالعات فیلوژنیک ده پایان بر اساس گروههاي فسیلی را به عنوان نقاط کالیبراسیون قرار می ده
هاي بررسی تنوع ژنتیکی که  ریبوزومی هسته است. یکی از روش aNDمیتوکندري و  ANDنشانگرهاي 
است.  AND tmرود روش  ها به کار می باشد و جهت بررسی تنوع ژنتیکی میان جمعیت می RCPمبتنی بر 
 ,.la te senyH(اي براي مطالعات ژنتیکی کاربرد دارد  ستردهژنوم میتوکندري یک نشانگر ژنتیکی به طور گ
.با توجه به اینکه میتوکندري منشأ مادري دارد و نوترکیبی در آن انجام )0991 ,nednevO ;6991
گیرد، لذا این خصوصیات باعث بروز اختلاف ژنتیکی بیشتر در ژنوم میتوکندري نسبت به ژنوم هسته شده  نمی
اند  سال از هم جدا بوده 0001یا  001، 01هایی که براي  انگر خوبی براي تشخیص گروهاست و از اینرو نش
خصوصیات ویژه ژنوم میتوکندري مانند این که سرعت تکامل آن ده بار  )6991 ,notgniliB(باشد  می
ین سریعتر از ژنوم هسته است آنرا به طور خاص ابزار مناسبی براي تحلیلهاي فیلوژنیک می سازد. بیشتر
،  )IOC(ژن سیتوکروم اکسیداز   Iو زیر واحد  ANRr S21 ,ANRr S61نشانگرهاي مورد استفاده شامل 
 ANRrs61و  IOCمی باشد . از میان نشانگرهاي یادشده  )btyc(  bو ژن سیتوکروم  ANDtmناحیه کنترل 
دو مزیت نسبی  IOCها این ژن براي روابط فیلوژنیک در گونه هاي میگو مورد استفاده قرار گرفته اند. از میان
آن را در  5دارد: نخست، پرایمرهاي عمومی خیلی خوبی براي این ژن در دسترس هستند که امکان تکﺜیر سر َ
تر از هر ژن میتوکندریایی رسد این ژن بیشکنند. دوم، به نظر میهاي زیادي از جانوران فراهم میگروه
رسد که کارایی این ژن در استنباط فیلوژنی کمی ته باشد. به نظر میهاي فیلوژنتیک با خود داشدیگري سیگنال
هاي برابر ژن 3باشد. سرعت تکامل این ژن حدود  btycهاي مشابه مانند تر از سطح گونه، بهتر از ژنژرف
تواند می IOCهاي نزدیک، توالی است. به این ترتیب، علاوه بر تفکیک گونه S61و  S21ریبوزومی  AND
هاي هاي پرشتاب سالبه خاطر پیشرفت). 0931هاي زیر سطح گونه را نیز از هم جدا کند(اصغریان،گروه
به مهمترین و  ANDهاي ها، توالیهاي محاسباتی براي آنالیز دادهروشو  ANDیابی ي توالیگذشته در زمینه
هاي مبتنی بر . ردپاي شیوهاندهاي زنده تبدیل شدهتندرشدترین منبع اطلاعاتی ما براي درك بهتر سیستم
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دو شود. در این میان، شناسی دیده میگیريهاي گوناگون علوم زیستی، از نمو تا همهي توالی، در شاخهمقایسه
پدید  ANDبردن به روابط میان جانداران از روي توالی ابزارهایی را براي پیها و شناسی روشزمینه از زیست
کنند. ژنتیک جمعیت به یافتگی متفاوتی را دنبال میوژنتیک که سطوح سازماناند: ژنتیک جمعیت و فیلآورده
که فیلوژنتیک به بررسی پردازد، حال آنهاي یک گونه میو میان جمعیت بررسی گوناگونی درون جمعیت
گذاري شناسههاي دور و نزدیک در درخت فرگشت جانداران گرایش دارد. خطتر گروههاي ژرفریشگیهم
گذاري شناسهخط .)7002 .la te ieababijaH(ها ي این دو دارد: مرز میان گونهجایگاهی در میانه AND
توان توالی استاندارد کوتاهی را یافت که افراد یک گونه را از بر این باور بنیادي استوار است که می AND
اي آن است. کارهایی گونهاز تنوع میاناي آن بسیار کمتر هاي دیگر جدا کند، زیرا تنوع درون گونهافراد گونه
هاي بزرگی از جانوران همچون ها در گروهکه تاکنون انجام گرفته، کارایی این رویکرد را براي شناسایی گونه
 ,4002 .la te ,trebeH ,7002 .la te ,atsoC(دهد تنان نشان میپوستان و نرمها، سختپرندگان، ماهی
 .)7002 nessalliW dna rednahcS ,neslekkiM ,5002 .la te ,draW
 بيان مساله-2-1
  مولکولي تتحقيقا یخﭽهرتا-1-2-1  
 طلاعاتیا.  دـش دهاـنه اـبن ولیـمولک تاـتحقیق ینـلاو هـپای emyzollA يکرهارما یشاپید با 0691 ههد در
 يلگوهاا اـت درـک همارـف را ناـمکا ینا مدآ بدست نتخابیا يها سلوکو در ها emyzolla نیاوافر از که
 مرا ینا.  درـگی اررـق یـسربر ردمو گونه یک وتمتفا يها جمعیت و وتمتفا يها گونه در نتیکیژ تتنوعا
 دبو یـمﺜل دـتولی ياـه موفقیت و ها جمعیت رساختا روي نتیکیژ يها سیربر جهت در ینزغاآ گامی
 نستاتو دبو اولمتد 5791- 1791 يها لسا در که يگیر گهدور تمایشاآز همچنین). 7991 ,naryaM(
 ودمحد را ها روش ینا از دهستفاا ، تکنیکی تمشکلا دجوو ماا کند حل را نماز آن تاکسونومیکی تمشکلا
 و اي هستهم وـنژ لیاتو تعیین شناسی یستز علم پیشرفت با بعد يها لسا در). 7991 ,naryaM( دکر می
 لیاتو تعیین يتگاههاـسد تکامل و پیشرفت با روش ینا و شد ضافها رمذکو يها هشیو به نیز یاییرمیتوکند
 يها داده لـتحلی و هـتجزی ياـهارفزا منر اعبدا همچنین.  یددگر تر حترا و تر اولمتد)gnicneuqeS(
 . دبو ها روش ینا بیشتر هرچه دهستفاا ايبر زيغاآسر مولکولی
 ) تکامل نماز در نتيکيژ تتﺒاطاار یخﭽهرتا(  نتيکيژفيلو یخﭽهرتا-2-2-1
 نمی تهـپیوس نساـنا اـت ياکترـب از هدـنز داتموجو همه بین نتیکیژ تتباطاار ل،قبو قابل سمقیا یک در 
 وهگر یـخلافا نتیکیژ يها ستهد در طتباار ینا نددار جنسی مﺜل تولید که اي هندز داتموجو در ماا.  باشد
 ). 6991 ,ibmulaP dna sirarreF( گوییم می "گونه" نهاآ به که شوند می يبند
 را نتیکیژ يها وتتفا دیجاا مهلت ها جمعیت نمیا دیاز نیژ نجریا ل،معمو رطو به ییزا گونه و نیژ دلتبا
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 به. ستا دقصا هم حالت ینا عکس. دشو می جدید يها گونه نمدآ دجوو به مانع مرا ینا و کند می ودمحد
 ناهمجا عنو از ییزا گونه و هشد نتیکیژ ياه وتتفا نمدآ دجوو به باعث نیژ نجریا قطع که معنی ینا
 که کنند می تثباا نتیکیژ يها داده رکنا در شناسی فسیل تمطالعا دجوو ینا با. دشو می زغاآ) cirtapollA(
 که نجاییآ از6002 ,dnalrehtuS(. enecotsielP( ستا دهبو ییزا گونه مرا در لفعا اي دوره  دوره
 از اجد نسبتا یا اجد يها جمعیت نمیا نتیکیژ تختلافاا یشافزا با یکدنز بطهرا جدید يها گونه نمدآ پدید
 اربرقر طتباار ییزا گونه و فیاییاجغر صلافو ،نیژ نجریا نمیا انتو می قطع رطو به ینابنابر دارد، یکدیگر
 ).  6991 ,ibmulaP dna sirarreF( دنمو
 گونه ممفهو-3-2-1 
. ستا گونه تعریف دارد دجوو زهنو وزهمرا که شناسی ستیز در دموجو تمشکلا ترین قدیمی از یکی
 بر ،ندا نگرفته ارقر تکاملی لصوا پایه بر ینکها دجوو با ندا هشد ئهارا گونه ايبر که اي لیهاو یفرتعا و مفاهیم
 ,dnalrehtuS() گونه تیذا ممفهو( نددار تمرکز هستند یکسانی ماهیت داراي که هندز داتموجو از هیوگر
 حاضر شکل همین به را ها گونه همه نداوخد شتنددا دعتقاا که نمسیحیا شپذیر ردمو ممفهو ینا .)6002
-8871( لینه رلکا شتدا دعتقاا ها گونه همه رهیکبا خلقت به که اديفرا جمله از. گرفت ارقر دهکر خلق
 که قسمتی دو منا یک با گونه هر آن در که دکر يیزر پایه را نیرمد يبند رده سیستم وي. دبو) 7071
 مﺜل اديفرا دجوو ینا با .دشو می ارينامگذ دبو گونه سما آن دوم قسمت و جنس سما آن اول قسمت
 يسدها دجوو خاطر به باید ها گونه دنبو امجز که دبو هعقید ینا بر) noffuB segroeG) 8871-7071
 ستد ساخت ها گونه که شتدا نبیا) 9281-4471( ركلاما. دارد دجوو ها گونه بین که باشد مﺜلی تولید
 طریق از ربا لیناو ايبر. ستا ها گونه تکامل نمکاا اريبرقر ايبر ها يبند تقسیم قسم ینا و هستند بشر
 رتصو به را هیدا ینا یندارو ینکها تا. شد حمطر ها گونه تغییر نمکاا هیدا رك،لاما تکاملی يها مکانسیم
 ییزا گونه يها یندآفر با را فیاییاجغر يها ییاجد بین طتبارا ،شد کرذ که رطو نهما و داد ئهارا يتر کامل
 دهستفاا ها گونه توصیف ايبر یختیر تصفا از ها تاکسونومیست از ريبسیا نهمچنا وي از بعد. دکر حمطر
 ماا. هست و دهبو مدرآکا و مؤثر ربسیا ها گونه در ادفرا يبند تقسیم در ،یختیر وتتفا جهدر و کنند می
 با را محققین) citpyrc( مخفی یا) gnilbis( یختر هم يها گونه با بطهرا در گونه یختیر ممفهو از دهستفاا
 . کند می جهامو مشکل
 جمعیتی درون مﺜل تولید پایه بر گونه توصیف ايبر يیگرد ديمتعد مفاهیم بیستم نقر یلاوا در
 ممفهو ،یددگر قعوا شپذیر ردمو سایرین از بیشتر که مفهومی نهایتا ماا. شد حمطر) gnideerbretni(
 گونه:  یددگر نبیا )2491( ryaM توسط که دبو) tpecnoC seicepS lacigoloiB=CSB( گونه یستیز
) gnideerbretni( جمعیتی درون مﺜل تولید در بالفعل و هبالقو ناییاتو که هستند ادفرا از ههاییوگر ،ها
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 ،تعریف ینا با محققین رشکاآ مشکل ".هستند امجز نیینچنیا يهاوگر سایر از مﺜلی تولید نظر از و نددار
 را ئهارا.  شوند می دیجاا) cirtapolla( ناهمجا ییزا گونه طریق از که ستا هایی گونه تکﺜر
 نبیا و داد) 3891( tfarcarC ممفهو نتیکیژفیلو گونه) tpecnoC seicepS citenegolyhP=CSP(
 السؤ. باشد تشخیصمی قابل ستهد کوچکترین گونه و هستند دافرا از نیایی تک تستجاد ها نتاکسو: شتدا
 چه ستهد کوچکترین که کنید می معین چگونه شما و شوند گرفته نظر در باید صفاتی عنو چه که ستا ینا
  ؟باشد می
 lacigolaeneg لمﺜا رطو به. شد حمطر CSP و CSB ممفهو دو تلفیق بطهرا در تیداپیشنها لبتها
 عناصر نهاآ و شد نبیا )0991( llaB dna sivA توسط دارد منا اي هشجر نامه طبیقت که ecnadrocnoc
 يها جنبه متما که جامع تعریف یک گونه صفو در زهنو ینکها نهایتا. نددبر ربکا هم با را ممفهو دو ینا
 انتو می ماا .ستا هنشد ئهارا دبگیر ارقر نهمگا شپذیر ردمو مهمتر همه از و دبگیر نظر در را هندز داتموجو
 شناسیرتبا ايبر نتیکیژ و یکیژکولوا ري،فتار ،یختیر تخصوصیا نظیر هندز دموجو تخصوصیا اعنوا از
 ). 6002 ,dnalrehtuS از نقل به( دکر دهستفاا مختلف يههاوگر
  نتيکژ با تکامل بطهرا-4-2-1
 ما يها نستهدا در ديیاز يها فتپیشر و شتنددا زنیا هندز تکامل از ريتﺌو به مفاهیم بیشتر همزدنو نقر در
 طتباار که دبو کسی اع،نوا منشا بکتا در تکامل ههندد یجوتر و ارگذ نبنیا 9581( niwraD. (شد دیجاا
 را ها گونه در تغییر دیجاا چگونگی وي همچنین. دکر حمطر ییزا گونه يها یندافر با را فیاییاجغر ییاجد
 ءبقا شانس تا شوند متولد گونه هر از يبیشتر ادفرا ادتعد نانچهچ ": دکر توصیف طبیعی بنتخاا تأثیر تحت
 داراي که اي هندز دموجو هر آن لنباد به ،باشد شتهدا دجوو تیومتفا محیطی یطاشر چنانچه و د،شو بیشتر
 شانس ندگیز عمتنو تقااو گاهی و هپیچید یطاشر تحت که ستا يبرتر داراي) كندا هرچند( باشد عتنو
 ینا ،ثتورا محکم لصوا سطهوا به همچنین. دشو می بنتخاا طبیعی رطو به و شتدا هداخو ءقاب ايبر يبهتر
 ".شد هداخو یافته تغییر و جدید عنو ینا نشد دیاز باعث هشد بنتخاا عتنو
 به را آن و دکر حمطر طبیعی بنتخاا با مفاهیم ترکیب سطهوا به را جنسی بنتخاا ممفهو )1781(  niwraD
 از که شتدا نبیا وي. دکر توصیف نددار دخو جنس هم یگرد ادفرا به نسبت صخا ادفرا که مزیتی انعنو
 تغییر به منجر نداتو می جنسی مﺜل تولید پتانسیل در تفکیک و رود می رنتظاا جنسی مﺜل تولید فقط ها گونه
 عطلاا شتنددا خالتد جنسی بنتخاا و طبیعی بنتخاا در که ثتیورا يحدهاوا از یندارو ماا. دشو ها گونه در
 يحدهاوا توسط یستیز تخصوصیا که داد ننشا فرنگی دنخو هگیا روي لمند تمطالعا ینکها تا. شتاند
 ).6002,dnalrehtuS از نقل به(شدند معرفی ژن انعنو به بعدها که سندر می ارث به امجز
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 یددگر آن به منجر ینا و نددکر کشف را AND یعنی ثتیورا حدوا رساختا کریک نسیسافر و نتسووا جیمز
 دیجاا نتیکژ و تکامل بین تنگاتنگ تباطیار و کند شدر سرعت به بیستم نقر دوم نیمه در نتیکژ منهدا که
 لمﺜا رطو به. شوند زده محک نتیکیژ تمطالعا با یافتن قطعیت ايبر تکاملی يها نظریه که جایی تا دشو
 و دارد تکاملی يها مکانیسم مشکل حل ايبر یبالای پتانسیل نتیکژ: شتدا نبیا )7391(  yksnahzboD
 از نقل به( ستا غلط ءمنشا از د،بگیر هیددنا را هشد اربرقر نتیکیژ لصوا که تکاملی ريتﺌو هر
 سیربر و هندز داتموجو نتیکژفیلو یخچهرتا سیربر شامل نتیکیژفیلو تمطالعا). 6002 ,dnalrehtuS
 ناـبی ازـمج رتصو به نداتو می مختلف يها ژن یخچهرتا نچو و ستا تکامل اددـیرو در اـنهآ تتباطاار
 رساختا به جمالیا نگاهی که هدد می ما به را نمکاا ینا AND لیاتو تعیین از لـحاص ياـه داده د،وـش
 روش از دهستفاا جمعیت شتهدا. )6991 ,ibmulaP dna sirarreF( باشیم هـیخچرتا و نیژوـفیل اییـنه
 يچشمگیر توسعه و شدر آن از دهستفاا و تکامل ممفهو به توجه گذشته ههد دو در ینژفیلو در مولکولی يها
 در تحلیلی يهااربزا دبهبو مﺜل یکیرتﺌو يها پیشرفت به انتو می را نتیکیژفیلو تمطالعا شسترـگ.  تهـشدا
 لـقاب روـط ه ـب هـک اییـه داده آوري عـجم مینهز در هایی پیشرفت به نیز و نیژفیلو سیرـتف و آوردبر
 دهستفاا با بطهرا در). 6991 ,ibmulaP dna sirarreF( داد نسبت باشند می مولکولی عوـن از اي هـملاحظ
 که دهبو جایی تا يبند رده عنو ینا به یشاگر.  دارد دجوو تیومتفا تنظریا يبند رده در مولکولی يها ازداده
 لیاتو حسب بر فقط را ها هـگون انتو می هک نددکر دپیشنها 3002( .la te trebeH( مﺜل محققین بعضی
 که هستند هعقید ینا بر 7002( .la te uoH( حتی. دکر يبند رده و شناسایی ، نیژ قطعه دو یا یک
 از.  دشو یختیر يها داده جایگزین باید نتیکیژ يها داده و ستا هشتباا یختیر تصفا پایه بر تاکسونومی
 ينهاژ و یاییرمیتوکند S61 و IOC ياـه ژن هـب انوـت می تمطالعا هگون ینا در دهستفاا ردمو ينهاژ جمله
 ناـهم را يبند رده سساا و پایه که هستند محققینی مقابل فطر در ماا. دکر رهشاا اي هسته S82 و S81
 يﻇاهر تصفا که یموبر مولکولی يها داده اغسر باید مانیز نددار دعتقاا و دـنا داده اررـق یـیختر تفاـص
 ,.la te naryaM( نهاآ نظر از. کنند فبرطر را هشد دیجاا تبهاماا نندانتو و ندـنباش افیـک يدـبن رده ايبر
 يبند رده ايبر ريمعیا نه ستا يبند رده اربزا یک تر بیش مولکولی يها داده) 6002 ,relluM ;7991
 قشتقاا از را يتر صحیح يلگوا ولیـمولک اـی یـیختر روش دو از کـی امدـک تیـسرا به.  داتموجو دنکر
 ها داده ینا عنو دو هر از نندابتو گرا که هستند فقامو نظر ینا با انهشگروپژ کﺜرا ؟کند می سمر ها نتاکسو
 مسﺌله ).6991 ,ibmulaP dna sirarreF( دبو هنداخو اههمر يکمتر تبهاماا با اـه ابجو کنند دهستفاا
 مطمﺌن یـحت و هیمد نمی ارقر مطالعه ردمو را منوژ کل ولیمولک يها سیربر در ما که ستا ینا تأمل قابل
 داتموجو موـنژ رـب محیط دنبو تأثیر بی از کاملا همچنین.  دشو فبرطر تبهاماا متما رکا ینا با که نیستیم




 بخش که ستا ونمیکر 01 لطو و ونمیکر دو ودحد قطر به سلولی يها مکاندا گترینربز از ريمیتوکند
 را آن و دوـنم شفـک را مکادـنا نـیا 0981( nnamtlA. ( دـکن یـم لغاـشا را مـسیتوپلاس عظما
 و شتهر و خـن یـمعن هـب sotiM انیـیون نباز در. شد دهنها آن بر) 8981( ريمیتوکند منا و نامید tsalboiB
 پیچیرما اـی و شعبـمن يها لوله اي، نهاستوا لشکاا با ريمیتوکند.  باشد می مکاندا معنی به sordnohC
 ريمیتوکند لـعم رینـمهمت.  دـهد کلـش رـتغیی رعتـس هـب دـناتو یـم هدـنز لسلو در و دشو می همشاهد
 هگاونیر انعنو هـب و PTA رتوـص هـب ژيرـنا دـتولی از تـسا رتعبا که باشد می تیواکسیدا نیلاسیورفسفو
  .)5731 ،رپریو(دکن می فعالیت لسلو ژينرا
 ریميتوكندم نوژ-6-2-1
 لتنداکیلو01 ولیـمولک وزن هـب AND کـی جدوا ایرز.  هستند ريکادخو نیمه يها مکاندا ها ريمیتوکند
 AND اي ستهـه منوژ فخلا بر.  دارد دجوو ريمیتوکند ر د AND لمولکو از کپی ده ودحد در و دهبو
 تا ستا ها تیوراـکوپر شبیه یاییرمیتوکند منوژ یابی نمازسا.  ستا نهیستو فاقد و دهبو يحلقو ريمیتوکند
 هشد مشتق ژيرـنا هدـهند لاـنتقا ياـه يباکتر از ها ريمیتوکند که دارد دجوو فرضیه ینا و ها تیوریوکا
 يمحتو ANDt).5731 رپریو( ستا یاییرمیتوکند ANRt و ANRr تولید ريمیتوکند منوژ صلیا رکا. ندا
 يها تﺌینوپر انعنو به تﺌینوپر پنج نهاآ بین از که باشد می تﺌینوپر 51 تا 31 دننمو کد ايبر که دهبو ژن 73
 سه ا ت یک اءجزا ،b ومسیتوکر از دـتنرعبا اـه تﺌینورـپ نـیا.  ندا هشد شناخته ريمیتوکند خلیدا يغشا
 که ستا هنآ يمحتو تﺌینوپر یک ،C ازسیدـکا ومیتوکرـس.  esaPTA نزیمآ شش ءجز و ازکسیدا ومسیتوکر
 از حاصل ونلکترا رچها ،تﺌینیوپر هـمجموع ینا.  یدآ می بحسا به ونلکترا لنتقاا هنجیرز ترکیب خرینآ
 نتووپر دو همچنین. مایند ن می تبدیل آب هـب و دهوـنم اـحیا ،گرفته C ومسیتوکر از را نکسیژا نشد شکسته
 خلیدا ءغشا در که C ازکسیدا ومسیتوکر لوـمولک کـی.  دـکنن می ژپمپا ريمیتوکند ءغشا نمیا يفضا به را
 با C ازکسیدا ومسیتوکر لمولکو دو. ستا هدـش شکیلـت دـحوا رـیز هفت از ستا گرفته يجا ريمیتوکند
 000003 مولکولی وزن با يپپتید پلی هرـنجیز 41 ويحا) remiD( تاییدو لمولکو یک هم به لتصاا
 AND از الاترـب تکاملی نظر از ريمیتوکند AND حقیقت در). 9891 ,nwaR( هندد می تشکیل را نلتودا
 برابر 01 تا پنج آن در جهش خنر و باشد می تکاملی تمطالعا ايرـب وبیـخ اخصـش و تـسا اي ستهـه
 کﺜرا که نجاییآ از همچنین ).7991 ,iealokliG-inavzeR از لـنق به( ستا اي هسته AND از بیشتر
 و تاکسونومیکی تمطالعا ايرـب ژن نـیا ،تـسا هدـش محافظت ژن یک IOC که نددار دعتقاا محققین
 ريمیتوکند منوژ تن گرف ارقر توجه ردمو لایلد از.دگیر می ارقر دهستفاا ردمو دهگستر رطو به هم نتیکیژفیلو
 : دکر رهاـشا رـیز اردوـم هـب انوـت می نتیکیژ نشانگر انعنو به
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 هـکفدو نوعی ، alihposorD در تنها ريپد ارثتو:  ستا ستﺜناا اردمو در جز دريما ارثتو داراي -1 
-inavzeR, از لـنق هـب( تـسا هدـش ارشزـگ شوـم و sulityM نسـج از) slessuM(اي
 7991.(iealokliG
 ). 9891 ,.la te htimS( هدد نمی رخ اور سینگاکر و نوترکیبی ANDtm در -2
 ).7991 ,iealokliG-inavzeR از نقل به( ستا بالاتر اي هسته AND به نسبت آن تکامل انمیز -3
 گذاری جاندارانشناسهآشنایي كوتاه با جنﺒش جهاني خط-7-2-1
در بخشهایی از ژنوم به   ANDبراي استفاده از توالی 1ي زندگیشناسهجنبشی بین المللی با نام جنبش خط
ي زمین در کنار ابزارهاي کلاسیک کرهي هاي زندهمولکولی براي شناخت گونه يعنوان یک شناسه
شروع شده است و اهمیتی دست  5002تاکسونومی شکل گرفته است. این پروژه به طور غیر رسمی در سال 
دو   noitutitsnI nainoshtimS ehTو   adanaC emoneGي ژنوم انسان دارد.کم در سطح پروژه
‌ي پروژه هستند. کنندهنمونه از سازمانهاي حمایت
جا که این رویکرد با تنوع گذارد؛ از آنها در اختیار میروشی ژنتیکی براي شناسایی گونه ANDي شناسهخط
هاي فیلوژنتیک هایی همچون ژنتیک جمعیت یا بررسیاي با شاخهژنتیکی سروکار دارد، باید دید چه رابطه
-نتی خواهد شد؟ به خاطر پیشرفتتر این است که آیا این شیوه جایگزین تاکسونومی سدارد. پرسش بنیادي
-ها، توالیهاي محاسباتی براي آنالیز دادهو روش ANDیابی ي توالیهاي گذشته در زمینههاي پرشتاب سال
اند. هاي زنده تبدیل شدهبه مهمترین و تندرشدترین منبع اطلاعاتی ما براي درك بهتر سیستم ANDهاي 
شناسی گیريهاي گوناگون علوم زیستی، از نمو تا همهی، در شاخهي توالهاي مبتنی بر مقایسهردپاي شیوه
بردن به روابط میان ها و ابزارهایی را براي پیشناسی روششود. در این میان، دو زمینه از زیستدیده می
یافتگی متفاوتی اند: ژنتیک جمعیت و فیلوژنتیک که سطوح سازمانپدید آورده ANDجانداران از روي توالی 
پردازد، هاي یک گونه میو میان جمعیت کنند. ژنتیک جمعیت به بررسی گوناگونی درون جمعیتدنبال می را
هاي دور و نزدیک در درخت فرگشت جانداران تر گروههاي ژرفریشگیکه فیلوژنتیک به بررسی همحال آن
 ,ieababijaH .M(ها ان گونهي این دو دارد: مرز میجایگاهی در میانه ANDگذاري شناسهگرایش دارد. خط
توان توالی استاندارد کوتاهی بر این باور بنیادي استوار است که می ANDگذاري شناسه. خط)7002 .la te
اي آن بسیار کمتر از تنوع هاي دیگر جدا کند، زیرا تنوع درون گونهرا یافت که افراد یک گونه را از افراد گونه
-ها در گروهی که تاکنون انجام گرفته، کارایی این رویکرد را براي شناسایی گونهاي آن است. کارهایگونهمیان
 .la te ,atsoC(دهد تنان نشان میپوستان و نرمها، سختهاي بزرگی از جانوران همچون پرندگان، ماهی
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 nessalliW dna rednahcS ,neslekkiM ,5002 .la te ,draW ,4002 .la te ,trebeH ,7002
یابد که تفکیک خوبی در سطح آن قدر سریع فرگشت نمی IOCها مانند گیاهان، ژن در برخی گروه. )7002
. )0102 leeN dna llignetteP(اند هاي دیگري براي این هدف برگزیده شدهگونه به دست دهد؛ پس، ژن
گذاري شناسههاي خطهها سیستم و پایگاه دادهاي بزرگ، گیاهان و قارچبراي جاندارانی مانند آغازیان، جلبک
هاست، قرار نیست که این روش گذاري شناسایی گونهشناسهدر حال تنظیم است. گرچه کار اصلی خط
دهد که با هیچ اي میي ناشناخته توالیهاي مفصل تاکسونومیک شود. هنگامی که یک نمونهجایگزین بررسی
کند؛ تنها ي تازه را توصیف یا معرفی نمیاسه گونهشنهاي موجود در کتابخانه همسانی ندارد، خطیک از توالی
 گوید باید براي این نمونه دهد که میسر نخی به دست می
تر انجام هایی که مطالعات تاکسونومیک قوي پیشهاي تاکسونومیک کامل انجام گیرد. براي گروهکاوش
ها را به تاکسونومیک معمول، نمونههاي تر از روشتواند با سرعتی خیلی بیشگذاري میشناسهنگرفته، خط
هاي ها پیشنهاد کند که مبناي بررسیبندي آناي از ردههاي ژنتیکی واگراییده تقسیم کند و حالت اولیهگروه
گذاري به شناسایی هر چه شناسهبالان نیز خطهاي خوب شناخته شده مانند پولکبعدي قرار گیرد. براي گروه
کند، به ویژه که در خیلی از موارد، هاي گوناگون کمک شایانی میفته شده در مکانهاي تازه گرسریعتر نمونه
شناختی یا رفتاري دارد. در مواردي شناختی نیاز به اطلاعات بومبندي در حد گونه، جز اطلاعات ریخترده
باشد، بررسی شناختی ناسازگاري چشمگیر وجود داشته بندي معمول ریختشناسه و ردههاي خطکه میان داده
تواند به حل ) می2شناسی (تاکسونومی فراگیرهاي دیگر و نیز خصوصیات متنوع افزون بر ریختتوالی ژن
 مشکل کمک کند. 
ها کمک کند. تر تاکسونتواند به انتخاب بهتر و درستگذاري میشناسههاي فیلوژنتیک، خطدر بررسی
-هاي بیشبه یک آنالیز فیلوژنی ارزشمندتر از افزودن لکوستر هاي بیشنشان داده شده است که افزودن گونه
هاي مختلف اي از مقدار تنوع درون جمعیتتواند ارزیابی اولیهشناسه میهاي خطتر است. از سوي دیگر، داده
تر معرفی در شرایط اکولوژیک و جغرافیایی گوناگون به دست دهد و نامزدهاي مناسبی را براي مطالعات بیش
هاي شناسه را به دادههاي خطتوان دادهر هر دو گروه مطالعات جمعیتی و فیلوژنتیک چند لکوسی، میکند. د
اي هاي مقایسههاي بزرگی از جانداران دارد و امکان پژوهشدیگر افزود، به ویژه که فرمت یکسانی براي گروه
گذاري را با سه تا از شناسهط خطارتبا 1-1. شکل )7002 ,.la te ieababijaH(کند را به خوبی فراهم می
 دهد.شناسی نشان میهاي زیستدیگر شاخه
 






 )7002 ,.la te ieababijaH(هاي تاکسونومی، ژنتیک جمعیت و فیلوژنی شناسه با پژوهشهاي خط. ارتباط داده1-1شکل 
 بندی جاندارانآغاز رده-8-2-1
زمان با پیدایش زبان. بسیار دور آغاز شده بود، احتمالاً هم هايگذاري آنان در گذشتهبندي جانداران و نامدسته
هاي ساختاري و کارکردي میان هاي جهان مبتنی بر گرایش مغز انسان به یافتن اشتراكگذاري پدیدهاصولاً، نام
ین ي این اشتراکات است. براي نمونه، احتمالاً هیچ دو درختی در جهان عبندي کردنشان بر پایهها و طبقهآن
هاي بالایی منشعب از آن اي قطور تیره، استوانهي چیزهایی که یک بخش پایینی استوانههم نیستند؛ ما به همه
اي کلمات زبان را با حفظ گوییم! البته روشن است که هیچ بچههاي سبز آویزان دارند، درخت میهمراه با تکه
یابد. با دیدن چندین را درمی» مفهوم«کم عدد، کمهاي مت»مصداق«آموزد بلکه با دیدن کردن تعریفشان نمی
افتد. سود تکاملی این ي کلی درخت در ذهن فرزند جا مینامند، ایدهمی» درخت«که پدر و مادر » چیز«
هاي قبلی هم روشن است: به کار بردن اطلاعات به دست آمده در تجربه 3سازيگرایش مغزي به شاخص
اي براي یعنی سایه -تر بر شمردیمهاي ساختاري که پیشعلاوه بر ویژگی-رخت براي موارد مشابه در آینده. د
هاي ي بستهدهندهي حیوانات وحشی و گاهی ارائهبردن از گرما، جایی براي بالا رفتن هنگام فرار از حملهپناه
-راي اطلاعات بیشاست. ب» بنديدسته«همان » گذارينام«جا باید روشن شده باشد که خوراکی (میوه). تا این





را  )0002 rekniP(و  )5991 yramhtazS dna htimS dranyaM(ي فرگشت زبان، لطفاً تر درباره
گذاري انواع گذاري جانداران از زمانی که انسان شروع به نامتوان حدس زد که نامببینید. به این ترتیب، می
تر بودند: گاو، گیاه، سگ، رتر و برخی اختصاصیها فراگیهاي اطرافش کرد، آغاز شد؛ برخی از این نامپدیده
-بر آن شد که در این سیستم» علمی«چهارپا، موش، جانور، درخت، بوته، زرشک و ... . با گذر زمان، انسان 
گذاري کند. براي ها را دوباره نامبندي غریزي دست ببرد و با معیارهایی که از آن آگاهی دارد، پدیدههاي گروه
ي اتمی به کمک آمد: چیزهایی که یک نوع اتم داشتند، عنصر و بقیه ترکیب اد بیجان نظریهگذاري مونام
داد که رفتار یک گذاري شدند، زیرا اطلاعات نشان میها نامي شمار نوترونخوانده شدند؛ عنصرها هم بر پایه
 ، کار دشوارتر بود.ي جانداران اماعنصر بیش از هر پارامتر دیگري به این عدد بستگی دارد. درباره
)، کار علمی خود را چنین توصیف 7071-8771( 4شناس، پزشک و جانورشناس سوئدي، کارل لینهگیاه
ي لینه سیستمی دو نامی را بنیان گذاشت. او جانداران را بر پایه». خدا آفرید و لینه مرتب کرد«کرد: می
. او بر صفات خاصی )7002 inilretaP(بندي کرد هاي ﻇاهري در چارچوب هفت سطح اصلی ردهویژگی
رده تقسیم کرد. به این  42ي آن گیاهان را به هاي جنسی) تمرکز کرد و بر پایه(در گیاهان، آناتومی اندام
شناسی هدیه کرد؛ دیگر افرادي جز متخصصان هم اي از دموکراتیزاسیون را به دانش زیستترتیب، او درجه
هاي پیکر، گیاهی را که در ي بخشي همهها، و بدون نیاز به مطالعهمادگی ها وتوانستند با شمردن پرچممی
هاي تولیدمﺜلی، شد و او به دلیل تمرکز بر اندامها ابراز میدست داشتند، شناسایی کنند؛ گرچه، برخی مخالفت
-و تنظیم پلهکار لینه از لحاظ فلسفی تلاشی براي کشف  )7002 inilretaP(نیز خوانده شد!  5نگارگیاهرزه
اي که ارسطو بنیاد گذاشته بود، ي اندیشهبود. بر پایه 7یا نردبان طبیعت 6ي بزرگ هستیهاي گوناگون زنجیره
اي قرار بر این باور بودند که جانداران در امتداد زنجیره 8تر دانشمندان اروپایی تا پیش از عصر روشنگريبیش
تر، به انسان و سپس موجودات شود و با گذر از انواع پیچیدهمیهاي زندگی آغاز ترین فرمدارند که از پست
ي بزرگ اي جدا در این زنجیرهي زیستی، حلقهشود. از نگاه آنان، هر گونهغیرمادي (مانند فرشتگان) خم می
بودند و پس از آفرینش آغازین  ها در یک زمان و از یک خاستگاه فرازمینی پدید آمدهي این گونهبود؛ همه
هاي این زنجیر را بشناسند و تک حلقهبدون تغییر مانده بودند. دانشمندان بر این باور بودند که اگر تک
جایگاهش را در امتداد زنجیر تعیین کنند، معنا و مقصود زندگی براي آنان آشکار خواهد شد. ناگفته نماند که 
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 traggaT dna rratS(ز اروپا نداشتند دانان اروپایی آگاهی چندانی از جهان فراتر ادر آن زمان طبیعی
 . )1002
 بندیهای جدید برای ردهشناسي و چالشپيشرفت زیست-9-2-1
ي فرگشت (تکامل) در میان بندي لینه را به چالش کشید: چیره شدن اندیشهتر، دو رخداد سیستم ردهپسان
. نگاه جدید تنوع )7002 ,inilretaP(شناسی مولکولی هاي زیستشناسان و برجسته شدن یافتهزیست
دید؛ برگزیدن و اولویت دادن دلبخواهی صفات ﻇاهري را به عنوان زیستی را همچون درخت و نه زنجیر می
-تافت؛ در پی تفکیک صفات نیایی (اجدادي) و اشتقاقی بود و علاقمند بود تاکسونبندي برنمیمعیارهاي رده
شناسان هاي زیستبندي کند. از سوي دیگر، یافتهاملی دستهي ترتیب واگرا شدن در درخت تکها را بر پایه
هاي مختلف دگرگون کرد. ي خویشاوندي دور یا نزدیک تاکسونمولکولی، بسیاري از پندارهاي کهن را درباره
توانست بپذیرد که کرد و چه بسا نمیشناسی تصور نمیهاي مولکولی، هیچ زیستگمان، پیش از کاوشبی
 ,nosanrA dna gnisrU(یشاوند اسب آبی، نه کرگدن یا خوك، که وال آبزي است ترین خونزدیک
تر تشخیص داده شده بود (مانند مورد انسان و ي خویشاوندي پیش. در مواردي هم که اصل رابطه)8991
ر آور بوده و نه تنها بها) شگفتتوالی 89ي مقدار عددي شباهت (در این مورد بیش از %شامپانزه)، ارائه
هاي فلسفی ما از زندگی و حقوقمان به عنوان یک گونه در آگاهی ما از ماهیت تنوع زیستی که بر برداشت
. دو اتفاق مهم دیگر، )2002 ,kraM(هاي دیگر نیز تاثیر گذاشته است ي برخوردمان با گونهطبیعت و نحوه
هاي آزمایشگاهی در ها و یافتهي ژن خودخواه از سوي ریچارد داوکینز و نیز پیشرفت فرضیهطرح نظریه
کند که واحد ي ژن خودخواه تاکید میارتباط با موضوع همیشه داغ پیدایش زندگی روي زمین بود. نظریه
اصلی تحت تاثیر انتخاب طبیعی فرد نیست؛ ژن است. به عبارت دیگر، صفاتی که با مکانیزم انتخاب طبیعی 
دهند، تر میي صفت امکان بقاي بهتر و تولیدمﺜل بیشه به فرد دارندههایی نیستند کیابند، الزاماً آنگسترش می
هاي تري از خود را به نسلهاي بیشي آن صفت نسخهکنند ژن ایجاد کنندههایی هستند که کمک میبلکه آن
هاي که ماده–ها . تقسیم کار در کندوي زنبور عسل یا کلنی مورچه)6791 ,snikwaD(آینده منتقل کند 
ها را دارند، هاي مشابه آنکنند و تنها به ملکه و نرها که به علت خویشاوندي ژنگر اصلاً تولیدمﺜل نمیکار
کم  پذیرفته شد که زندگی روي زمین اند. از سوي دیگر، کمهاي کلاسیک این مفهومنمونه -رسانندکمک می
هاي هاي ساخته شده از واکنشکولاز میان انبوه مول 9هاي خودهمانندسازبا پدید آمدن نخستین مولکول
اند. گمان یا مشابه آن بوده ANRهاي آغازین احتمالاً از جنس شیمیایی تصادفی آغاز شده است. این مولکول
ها سرعت همانندسازي شدن آنان و در نتیجه، آن چه را این است که در آغاز تنها شکل فضایی این مولکول
ها به دلیل فعالیت زد؛ دیرترها، برخی از این مولکولاملی نامید، رقم میي شایستگی تکتوان فرم اولیهکه می





هاي دیگري (شاید پپتیدهاي آنزیم مختصري که داشتند، توانستند افزون بر همانندسازي خودشان مولکول
خود  يها که به همانندسازي بهتر سازندهاولیه) را نیز در محیط اطراف خود بسازند. آن دسته از این مولکول
دیگر تنها  ANRي دوم شایستگی تکاملی را برساختند: سرعت همانندسازي یک کمک کردند، در حقیقت لایه
توان گفت که جا میساخت هم بستگی داشت. از اینهایی که میبه شکل فضایی آن وابسته نبود؛ به فراورده
ها ها، ایدهند. براي آشنایی با پرسشبه وجود آورد» فنوتیپ«شدند و » اطلاعات«همانندسازهاي آغازین حاوي 
با این که  )5991 ,yramhtazS dna htimS dranyaM(هاي بنیادین مربوط به پیدایش زندگی، و نظریه
-کمی قدیمی شده است، هنوز جستاري بسیار گیرا و روشنگر است. برداشتی که از این دست اطلاعات می
-شوند، جنگهایی که فنوتیپ خوانده میي آن ویژگیاً همهها و اساسها، اندامشود این است که پروتﺌین
ي به راه افتادن بحﺜی این مسائل ریشههاي دیگر هستند! ها براي رقابت با ژنافزارهاي ساخته شده از سوي ژن
 شناسان مولکولی از سوي دیگر شده است. شناسان از یک سو و زیستها و دیرینگرم میان آناتومیست
 ف گونه: ژنوتيپ یا فنوتيپتعری-01-2-1
که از سوي  01ي تعریف گونه بپردازیم. تعریف بر اساس تعریف زیستی گونهتوانیم به مسﺌلهاکنون می
-بندي میگونه طبقهترین معیار براي تعریف گونه است، افرادي هماکنون مقبولارائه شد و هم 11ارنست مایر
به وجود آورند. ناگفته پیداست که این تعریف  31و زایا 21ان زیواشوند که بتوانند با هم تولیدمﺜل کنند و فرزند
. این تعریف )4002 ,yeldiR(هاي فاقد تولیدمﺜل جنسی کاربرد ندارد هاي منقرض شده و یا گونهبراي گونه
مشخصاً نگاهی بر  -)6002 ,yeldarB dna rekaB(دقیقاً یکسان نیست  41گرچه با تعریف ژنتیکی گونه –
هاي جدید داند که که ایدهي افرادي میهاي ژنی دارد. در حقیقت، ارنست مایر گونه را مجموعههاشتراك خزان
گذارند. این رویکرد، به ویژه، با گرایش هاي نوین ژنی) را با هم به اشتراك میها و ترکیبتکاملی (جهش
لاً سازگار است؛ با این وجود، شناختی کامهاي زیستعمومی به محور قرار دادن نگاه تکاملی در انواع بررسی
توان پی هاي گوناگون جانداران با این تعریف در شرایط طبیعی ساده نیست. چگونه میسنجیدن مستقیم گروه
گونه هستند یا نه؟ این کند، همبرد که دو پرنده با ﻇاهر مشابه که یکی در ایران و دیگري در نروژ زندگی می
گیري جانوران در طبیعت و در اسارت متفاوت است. از این رو، رفتار جفت نکته را هم باید در نظر داشت که
ي ژنی هاي زیستی، حدس زدن پیامدهاي اشتراك یا جدایی خزانهراه عملی اعمال معیار ارنست مایر بر گروه
یا ي تنوع توالی یا بررسی کمی همگونی هاي غیرمستقیم براي آزمودن آن، مانند مطالعهو استفاده از روش
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هاي مورد نظر است. این دیدگاه، اساس تشخیص ناهمگونی ترکیب اللی نشانگرهاي ژنی ویژه، در گروه
هاي جدید را ها دائماً  اللاي از افراد به دلیل تولیدمﺜل با هم در گذر نسلمولکولی گونه هاست. اگر مجموعه
گونه که در تاکسونومی فنوتیپی افراد هم، واگرایی ژنی میانشان محدود خواهد شد. شباهت »طاق بزنند«با هم 
توان مطمﺌن بود که تنوع صفاتی که شود. میي ژنی ناشی میگیرد، از همین همگنی خزانهسنتی معیار قرار می
هاي کنترل حتا اگر ژن -گیرند، اساس ژنی داردشناختی مورد استناد قرار میدر کلیدهاي شناسایی ریخت
اخته شده نباشند. به عبارت دیگر، به ازاي هر تنوع فنوتیپی مفید براي تمییز ي این صفات اکنون شنکننده
هاي خاموش و ها، تنوع ژنتیکی متناﻇر وجود دارد، در حالی که عکس آن صادق نیست (انواع جهشگونه
 AND تر از توالیهاي نارمزگردان). از سوي دیگر، دانسته است که صفات فنوتیپی بسیار بیشجهش در بخش
شوند. به این دلیل، و به دلیل حجم زیاد و استاندارد بودن اطلاعات توالی، امروزه براي می 51دچار هوموپلازي
ي بسیاري شود. با توجه به علاقهتر از صفات فنوتیپی استفاده میخیلی بیش ANDاستنباط فیلوژنی از توالی 
ها ي تعریف تاکسونتواند ایدهاین موضوع می هاي تعریف شده،بودن تاکسون 61نیاها به تکاز تاکسونومیست
 را تقویت کند.  ANDي توالی بر پایه
-هاي تاکسونومی سنتی و مولکولی توجه میدر پایان به مقیاس تنوع زیستی ِکاویده نشده و سرعت روش
ف ي یوکاریوت شناخته و توصیگونه 0000081کنیم. با گذشت حدود دو و نیم قرن از زمان لینه، حدود 
. )0102 tsilkcehC launnA 0102 :efiL fo eugolataC SITI & 0002 seicepS(شده است 
. تاکسونومی )gro.ncui.www(ي مختلف وجود داشته باشد میلیون گونه 03تا  5شود که تخمین زده می
م نگرفته، با ها انجاتر روي آنهایی که مطالعات تاکسونومیک قوي پیشتواند به ویژه براي گروهمولکولی می
هاي ژنتیکی واگراییده تقسیم کند ها را به گروههاي تاکسونومیک معمول، نمونهتر از روشسرعتی خیلی بیش
. )6002 ,.la te snoP(هاي بعدي قرار گیرد ها پیشنهاد کند که مبناي بررسیبندي آناي از ردهو حالت اولیه
اند و هاي طولانی است که به روز نشدهدهاي شناسایی مدتهاي شناخته شده هم بسیاري از کلیدر مورد گروه
 .  )4002 nanhsirkalaB(اصولاً براي تنوع زیستی در بسیاري از مناطق کلید بومی در دسترس نیست 
هاي توالی قطعات ) با استفاده از دادهsUTOM( 71تعریف واحدهاي عملیاتی تاکسونومیک مولکولی
ها کمک ها نه تنها به شناسایی سریع و دقیق نمونهUTOMاستاست. تعریف استاندارد ژنی، تلاشی در این ر
هاي تکاملی به کار بروند. به دلیل ماهیت دیجیتال توانند در پژوهشکند که میهایی تولید میکند، بلکه دادهمی
هاي مربوط به هها و نیز تلفیق دادهاي مولکولی در جانداران مختلف، آنالیز دوباره دادهو فرمت یکسان داده
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. البته، )4002 ,retxalB(هاي گوناگون بسیار ساده است هاي گوناگون و گسترش مطالعه به تاکسونپروژه
ترین مسﺌله گرفتن این تصمیم است که چه سطحی از تنوع ها بدون مشکل هم نیست؛ مهمUTOMاستفاده از 
ي چشمگیر در هاي فناورانهروي، پیشرفت بندي در نظر گرفته شود. به هرارز کدام سطح ردهمولکولی هم
ي یابی به یک سامانهانداز دستهاي مولکولی، چشمي تولید دادهو سرعت فزاینده ANDیابی ي توالیحوزه
 . )4002 ,retxalB(دهد ي ممکن قرار میشناسایی مولکولی چندژنی را در محدوده
 IOCدلایل برگزیدن ژن -11-2-1
والدي و محدود هاي میتوکندریایی به خاطر نداشتن اینترون، وراثت تکران ژنبه نظر میرسد در جانو
اي باشند. بسیاري از مطالعات هاي هستهها به نسبت ژنبودن نوترکیبی هدف بهتري براي شناسایی گونه
در این  81هاي حذف و اضافهمتمرکز شدند. وجود جهش S61و  S21ریبوزومی  ANDهاي پیشین بر ژن
هاي بهتري هستند ژن رمزگردان پروتﺌین در میتوکندري هدف 31کند. ها را پیچیده میهمردیفی توالیها، ژن
دو مزیت نسبی دارد: نخست، پرایمرهاي عمومی  IOCها زیرا حذف و اضافه بسیارکمتر دارند. از میان این ژن
هاي زیادي از جانوران روهآن را در گ 5خیلی خوبی براي این ژن در دسترس هستند که امکان تکﺜیر سر َ
هاي فیلوژنتیک با تر از هر ژن میتوکندریایی دیگري سیگنالرسد این ژن بیشکنند. دوم، به نظر میفراهم می
تر از سطح گونه، بهتر از رسد که کارایی این ژن در استنباط فیلوژنی کمی ژرفخود داشته باشد. به نظر می
 S61و  S21ریبوزومی  ANDهاي برابر ژن 3ت تکامل این ژن حدود باشد. سرع btycهاي مشابه مانند ژن
هاي زیر سطح گونه را نیز تواند گروهمی IOCهاي نزدیک، توالی است. به این ترتیب، علاوه بر تفکیک گونه
 .)3002 ,.la te trebeH(از هم جدا کند
 هادر سطح شاخه IOCآزمودن كارایي -21-2-1
 knaBneGها از شاخه جانوري ساخته شد (توالی 7گونه متعلق به  001از  IOCهاي پروفایلی از توالی
اي برداشته شد و ي جداگانهگرفته شدند). براي اطمینان از پوشش تاکسونومیک گسترده، هر توالی از خانواده
، 02اراند، مازه91هاي حلقويي کرمشاخه 5ها نماینده داشته باشند. از هر کدام از ي ردهتلاش شد که همه
، هر کدام 52تنانو نرم 42هاي بندپایانتوالی و از شاخه 01، 32هاي پهنو کرم 22ايهاي لوله، کرم12خارپوستان

















ي پواسن ) با استفاده از فواصل تصحیح شدهJN( 62بنديها به روش همسایهتوالی برداشته شد. آنالیز توالی 52
صورت گرفت  -کندهاي تکراري را تعدیل میهاي نسبتاً دور مناسب است و اثر جهشکه براي گروه –
داران هم یک گروه پارافیلتیک شاخه وضعیت منوفیلتیک نشان دادند و مازه 3شاخه،  7). از 2-1(شکل 
هاي بزرگ این اي سه گروه شدند که هر کدام متناسب با یکی از زیرردههاي لولهمنسجم را ساختند. کرم
پوستان ي سختتا یک گروه منوفیلتیک را ساختند. تنها دو عضو رده 32توالی بندپایان،  52شاخه بود. از 
تا در یک گروه منوفیلتیک مرتب شدند و بقیه جدا از هم  21تنان، توالی نرم 52بیرون از این گروه افتادند. از 
 افتادند. 
تک با ون تکهاي آزمها به عنوان گونهاز همان شاخه» دیگر«ي گونه 55پس از رسم این درخت اولیه، 
بندي به درخت اضافه شدند تا معلوم ي پواسن) و روش همسایههمان مقیاس فاصله (فواصل تصحیح شده
پیوندد. هدف این بود که ي درست مربوط به خود میشود که در چند درصد موارد توالی آزمون به شاخه
ها تا چه از آن براي شناسایی نمونهاي از این ژن  و سپس استفاده تشخیص داده شود ساختن یک پایگاه داده
 .la te ,trebeH(بود 69/4تواند کارا باشد. موفقیت این روش در تشخیص درست شاخه، %اندازه می
 .)3002
 هادر سطح راسته IOCآزمودن ژن -31-2-1
گر ي دیي بزرگ و نیز چهار راستهي حشره، هر کدام یک توالی برداشته شد. چهار راستهخانواده 001از 
) 03بالانو پولک 92بالان، پرده82، دوبالان72بالاني بزرگ (قابیه صورت تصادفی انتخاب شدند. از چهار راسته
 4-01) 43و پلکوپترا 33بالان، راست23هاروزه، یک13هاي دیگر (سوسريخانواده و از چهار راسته 01-52بین 























ي پواسن با استفاده از فواصل تصحیح شده )JN( 53بنديها به روش همسایهخانواده بررسی شد. آنالیز توالی
 هاي منوفیلتیک درست کردند. راسته گروه 7راسته،  8). از 2-1صورت گرفت (شکل 
تک با هاي آزمون تکها به عنوان گونهاز همان راسته» دیگر«ي گونه 05پس از رسم این درخت اولیه، 
بندي به درخت اضافه شدند تا معلوم سایهي پواسن) و روش همهمان مقیاس فاصله (فواصل تصحیح شده
پیوندد. موفقیت این روش در ي درست مربوط به خود میشود که در چند درصد موارد توالی آزمون به راسته
 .)3002 .la te ,trebeH(بود 001تشخیص درست راسته، %
 
 






ها شاخه. آن 7گونه متعلق به  001در  IOCد ژن آمینواسی 322ي فواصل تصحیح شده پواسن از توالی بر پایه JN. درخت 2-1شکل 
-تن دوکفهنرم 12LMپوست هستند. سخت 52RAو  42RA اند.هاي خود افتادند، در کادر خاکستري نمایانده شدهکه بیرون از گروه
 .)3002 ,.la te trebeH(ايکرم لوله 8ENاي است و 
 هادر سطح گونه IOCآزمودن ژن -41-2-1    
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ي ها متعلق به سه فوق خانوادهبال درست شد. این گونهي پولکتوالی، هر کدام از یک گونه 002 پروفایلی از
 63بنديها به روش همسایهبودند. آنالیز توالی aediognihpSو  aedioutcoN، aediotemoeGنزدیک 
هاي نزدیک اي گروه) انجام گرفت. این مقیاس فاصله برP2K( 73دوپارامتري کیمورا ) با استفاده از فواصلJN(
هاي ها به عنوان گونهاز همان راسته» دیگر«ي گونه 051اولیه،  JNبه هم مناسب است. پس از رسم درخت 
بندي به درخت اضافه ي پواسن) و روش همسایهتک با همان مقیاس فاصله (فواصل تصحیح شدهآزمون تک
پیوندد. موفقیت ي درست مربوط به خود میگونه شدند تا معلوم شود که در چند درصد موارد توالی آزمون به
 بود. 001این روش در تشخیص درست گونه، %
) هم SDM( 83بندي روش تقسیم چندبعديهاي پروفایل سطح گونه، افزون بر روش همسایهبراي آنالیز داده
اي شباهت در فضاي ها) را بر اساس پارامترهجا، توالیهاي ورودي (در اینبه کار گرفته شد. این روش، داده
گذارد، بدون این که مجبور هاي حد واسط را واقعاً در وسط میچیند و مزیتش این است که توالیاقلیدسی می
 ها کند. ها را حتماً وارد یکی از خوشهباشد آن
. ها بسیار کارآمد استبراي تشخیص و شناسایی تاکسون IOCهاي این مطالعه نشان داد که استفاده از توالی
دیده نشد. نبود  93ايآساهاي هستهاي از حضور ژنها به دست آمد؛ هیچ نشانهي نمونهاز همه RCPمحصول 
گونه که انتظار همان-ي ژنی ها کمک کرد. توالی این قطعههاي حذف و اضافه به دقیق بودن همردیفیجهش
براي جاي دادن  IOCلی آمینواسیدي این مطالعه ثابت کرد که تنوع در توا تنوع بالایی نشان داد. -رفتمی
ها در سطوح تاکسونی بالا (در این جا، راسته و شاخه) مفید و کافی است، با وجودي که درست نمونه
اي شامل تنها اي به کار رفته بسیار کوچک بود. براي نمونه، پروفایل راستهاي یا راستههاي شاخهپروفایل
هاي جدید در هاي آزموده شده متعلق به گونه؛ با این وجود، توالیها بودهاي این راستهاز گونه 0/200%
گمان ریشه در ناکافی ي درست پیوستند. دو مورد تشخیص نادرست در سطح شاخه، بیموارد به راسته 001%
هاي موجود در پروفایل ساخته شده دارد. استاندارد طلایی براي هر روشی در تاکسونومی، بودن شمار توالی
بال این کار را با هاي پولکها در سطح گونه است. پروفایل گونهیی آن در بازشناسی درست نمونهتوانا
هاي دیگر جانوران هم چنین موفقیتی دیده شود، چرا که رود در گروهانجام داد. انتظار می 001موفقیت %
 دهند.ی هم نشان میهاي بسیار پرگونه هستند و عموما ًواگرایی ژنتیکی پایینبالان جزو گروهپولک











-هاي پولکها هم کمک کند. در گونهي گونهتواند به مرزبندي اولیهمی IOCي ي شناسایی بر پایهسامانه
سرده استﺜنا بودند که ي همبود. چهار جفت گونه 3اي معمولاً بالاي %بال مطالعه شده، فاصله میان گونه
اند. براي حاکی از این که احتمالاً به تازگی از هم جدا شده)، 0/6-2/0دادند (%تري نشان میواگرایی پایین
ي ها بهتر است چه عددي باشد، مطالعهها و میان دگرگونهگونهي ژنتیکی میان همتشخیص این که مرز فاصله
 هاي دیگر در مناطق جغرافیایی گوناگون ضروري است.تاکسون
ي شناسایی بزرگ و اندازي یک سامانهانداز راهچشم IOCي ها بر پایهکارا بودن احتمالی شناسایی گونه
کار بردن هر تک ژنی براي آورد. با وجود مشکلاتی که بهي جانوران را در نظر میهماهنگ براي همه
هاي یابی به دادهي روي زمین دارد، کیفیت و سرعت دستشناسایی بخش بزرگی از تنوع زیستی گسترده
ها کند که دانش موجود تاکسونومیستهاي تاکسونومی سنتی است و نیز کمک میگمان بالاتر از شیوهبی IOC
 به صورتی قابل استفاده براي همه حفظ شود. -که شمارشان رو به کاهش است–
ي جانوريِ روي میلیون گونه 5-01را براي  IOCاي سال پایگاه داده 02توان ﻇرف باور این است که می
هاي هایی است که براي جنبشارد دلار ساخت. این مبلغ به مراتب کمتر از هزینهمیلی 1زمین با مبلغی حدود 
ها المللی صرف شده است. نخستین تلاشي ژنوم انسان یا ایستگاه فضایی بینعلمی بزرگ دیگر مانند پروژه
ایگاه هایی با اهمیت اقتصادي، بهداشتی یا پژوهشی شاخص شود. هنگامی که چنین پتواند متوجه گونهمی
ها تعریف کمّی هاي تاکسونومی سنتی جبران خواهد شد؛ مرز میان گونههایی ساخته شود، خیلی از کاستیداده
ي مراحل هاي تاکسونومیک عینی و براي همهمشخص خواهند شد؛ شناسایی 04هاي خواهرخواهد یافت؛ گونه
اي کار بزرگی است و نین سامانهانداختن و به بار نشاندن چزندگی ممکن خواهد شد. به هر روي، راه
 .)3002 ,.la te trebeH(طلبدها را میشناسان مولکولی و تاکسونومیستهمکاري تنگاتنگ زیست
 گذاریشناسهكاربردهای گوناگون خط-51-2-1
-شناسی و هم، در زمینههاي بنیادي زیستهاي زیستی کاربردهاي متعددي، هم در پژوهششناسایی گونه
 اندازیم.ترین این موارد میمحیطی و صنعتی دارد. در زیر، نگاهی به برجستهبهداشتی، زیست هاي کاربردي
 تاكسونومي-1-51-2-1
-هاي میان تاکسونومیستتواند کشمکشمی ANDي شناسهگونه، مهمترین واحد تنوع زیستی است. خط
ی که تنها بخشی از پیکر جاندار در ها سرانجام دهد؛ به شناسایی گونه هنگامها را بر سر شناخت برخی گونه
ي ي غذایی با مطالعههاي فراوري شده یا بررسی شبکهدست است (مﺜلاً در مورد معاملات قاچاق، خوراك
هاي شمول و نه وابسته به ویژگی؛ معیاري جهان)7002 ,liG oisnesA(ي جانوران) بپردازد محتویات معده





ي نسبتا ًاختیار بگذارد؛ شمار فراوانی نمونه را در زمان کوتاه و هزینه بندي جانداران درهر تاکسون براي رده
تر، از متخصصان بیولوژي مولکولی و ژنتیک استفاده کند که شمار بالاتري نسبت به پایین شناسایی کند؛ بیش
، حال ها دارند، به ویژه این که هر تاکسونومیست روي گروه کوچکی از جانداران مهارت داردتاکسونومیست
ي کار وابستگی چندانی به تاکسون مورد مطالعه ندارد؛ سرنخی از نحوه ANDي شناسهکه براي کار خطآن
 separtsAي استوایی هاي جدید یا پنهان به دست دهد؛ براي نمونه، روشن شد که پروانهبودن گونه
؛ مورد )5002 ,yrogerG dna trebeH(ي جدا از هم است. گونه 01در حقیقت شامل  rotaregluf
که  iinivgge .Eو  susonips sumertorcimuEي جالب دیگر این بود که نشان داده شد دو گونه
 seeR ,ladejkryB(هاي ریختی آشکاري دارند، در حقیقت دو جنس ماده و نر یک گونه هستند تفاوت
و دشوار کمک کند هاي کمتر شناخته ي تنوع زیستی در گروه! به مطالعه)7002 ,nessalliW dna
ي زندگی یک جاندار ي مراحل چرخهاي یکسان براي همه؛ شناسه)5002 trebeH dna rehsiF ,htimS(
هاي از نمونه ANDمعرفی کند، کاري که چالشی بزرگ براي تاکسونومی سنتی است؛ و، تنها با استخراج 
هاي میکروسکوپی ها به ویژه گونهمحیطی و حتا بدون جداسازي و دیدن خود جانداران، به شناسایی گونه
 .  )7002 ,.la te nhaJ(بپردازد 
 های در حال انقراضحفظ گونه-2-51-2-1
تواند در ي حفاﻇت محیط زیست، حفظ تنوع زیستی است. این تنوع مینگرش غالب امروزي در حوزه
هاي ناسایی دقیق گونهسطوح گوناگونی همچون نژاد، جمعیت، گونه، اکوسیستم یا زیستگاه مدنظر باشد. ش
هاي در خطر هاي حفظ یا بازسازي محیطریزي پروژهزیستی حاضر در مناطق جغرافیایی مختلف براي برنامه
ها در مرز کشورها و نیز پایش بازار در خصوص آید. کنترل سریع و آسان ورود و خروج گونهبسیار به کار می
 ANDي شناسهرد حمایت قانون از دیگر کاربردهاي خطهاي موهاي به دست آمده از گونهحضور فراورده
 . )9002 ,.la te notaE ,0102 ,.la te arudrA(پذیر است هاي آسیببراي حفاﻇت از گونه
 گذاریشناسههای خطها در پروژهجریان كار و استاندارد داده-61-2-1
استاندارد کوچکی  ANDي طعهگذاري، با به دست آوردن توالی قشناسهها به کمک خطشناسایی گونه
-گردد. نمونه یا به تازگی گرفته شده و یا از نمونهشناسه) از بخش مشخصی از ژنوم نمونه آغاز می(توالی خط
ي ناشناخته با ي هر نمونهشناسهشود. توالی خطهاي تاریخ طبیعی نگهداري میهایی است که در موزه
)؛ اگر همسانی 6-1شود (شکل شده مقایسه میهاي شناختهگونه هاي مرجع مربوط بهاي از توالیکتابخانه
اي براي ي تازهشناسهشود؛ اگرنه، خطهاي موجود داشت، عضو آن گونه شناخته میزیادي با یکی از توالی
 آید.ي جدید به شمار میجغرافیایی) و چه بسا یک گونه 24يتازه و شاید یا یک گشته 14گونه (یک هاپلوگون







ها یابی، آنالیز توالیو توالی IOCي نمونه، تکﺜیر . از راست به چپ: تهیهANDگذاري شناسههاي خطروند کار در پروژه-3-1شکل 
 .).d.n evitaitinI efiL fo edocraB(
شود؛ در تکﺜیر می RCPاین است که به سادگی و با بازدهی خوبی در یک  IOCي شناسهاز مزایاي خط
-شناسه بهشود. کوتاه بودن توالی خطمعمول نیز با کیفیت خوبی از دو سو خوانده می خوانهاي توالیدستگاه
بسیار  -ي کم یا بیش شده استها دچار تجزیهآن ANDکه  -اي قدیمی هاي موزهویژه هنگام کار با نمونه
توانند با دقت خوبی شناسه نیز میاز توالی خط 056تر از هاي کوتاهمهم است. نشان داده شده که گاه طول
اند که ادعا هایی ارائه داده. برخی پژوهشگران پروتکل)8002 ,.la te reinsueM(ي درست را بیابند گونه
ساله جدا و تکﺜیر کنند.  002هاي تا شناسه را از نمونهخط ANDنوکلﺌوتیدي از  001اي تواند تکهکنند میمی
-، به دست دادن روشی همگانی و فراگیر براي شناسایی گونهگذاريشناسهجا که هدف راهبردي خطاز آن
و پرایمرهاي همگانی براي تکﺜیر توالی مورد نظر در  ANDهاست، دست یافتن به دستورکارهایی استخراج 
یابی انجام هاي جانوري، یکی از محورهاي پژوهشی است. پس از تکﺜیر، باید توالیي بزرگی از گروهگستره
ي بندي بر پایهمانند همسایه 34بنديهاي خوشهشناسه معمولاً به یکی از روشتوالی خطهاي گیرد. داده
هاي آماري و هوش مصنوعی در حال تري شامل انواع الگوریتمهاي پیچیدهشود. روشتحلیل می 44فاصله
تیک و شناسه، انفورماکم جاي خود را باز خواهند کرد. در سومین کنفرانس خطآزموده شدن هستند و کم
 ها یکی از محورهاي اصلی بود.آنالیز داده









ها به یک فرمت استاندارد و وارد کردن به گذاري، درآوردن دادهشناسهي خطیک گام مهم در هر پروژه
هاي انجام شناسه را در هر یک ازگامهاي خطاي متمرکز است. براي آن که بتوان درستی دادهیک پایگاه داده
اي شامل این موارد باشد: یک ي این پایگاه دادهتصمیم گرفته شده است که هر درایهکار بازسنجش نمود، 
باز مشکوك، تصویر  1تر از %نوکلﺌوتید با کم 005کم شده به درازاي دستتوالی از دو سو خوانده
ي داري شدهي نگهاند، و ارجاع به یک نمونهالکتروفروگرام با توالی پرایمرهایی که براي تکﺜیر استفاده شده
ها را با این فرمت امکان ورود داده 54ي زندگیشناسههاي خطمشخص (از جاندار آزمایش شده). سیستم داده
 .)7002 ,trebeH dna mahgnisantaR(کند فراهم می
 آناليز فيلوژنتيکي :-71-2-1
ی گرفته است. اگر چه تعیین روابط بین گونه اي از زمان لینه با مقایسه ي ویژگی هاي مورفولوژیک صورت م
تاکسونومی همچنان بر پایه ي ویژگی هاي مورفولوژیک بنا شده است اما اطلاعات رو به گسترش مولکولی 
مانند توالی یابی نوکلﺌوتیدي به آشکار کردن روابط فیلوژنتیکی می پردازد. در بین  زیست شناسان استفاده از 
یکی اهمیت قابل توجهی پیدا کرده است لیکن همچنان داده هاي مولکولی جهت ترسیم درخت هاي فیلوژنت
قطعات ژنی  ANDداده هاي مورفولوژیکی این روابط را با جزئیات بیشتر بررسی می کنند. در مولکول  
خاصی وجود دارند که به نشانگر مولکولی شناخته می شوند. مقایسه ي این نشانگرهاي خاص در بین 
ي فیلوژنتیکی (اجدادي) آن ها را آشکار کند. آنالیزهاي فیلوژنتیکی ارتباط جانداران گوناگون می تواند رابطه 
بین این قطعات ژنی را مشخص می کند. اما پیش از این که این آنالیزها صورت گیرد بایستی توالی هاي به 
فاوت دست آمده از نشانگرهاي مورد مطالعه در هر گروه جانوري با یکدیگر تطبیق داده  شوند و با همه ي ت
ها و شباهت هایشان در کنار یکدیگر قرار گیرند. در حال حاضر اطلاعات توالی هاي به دست آمده از قطعات 
ژنی به دست آمده در جانداران مختلف سراسر جهان در پایگاه داده هایی چون مرکز ملی اطلاعات 
مایشگاه زیست )، آزIBCN =noitamrofnI ygolonhcetoiB rof retneC lanoitaNبیوتکنولوژي (
 AND) و پایگاه داده LBME= yrotarobaL ygoloiB raluceloM naeporuEشناسی مولکولی اروپا (
) ذخیره می شود. بنابراین براي هر محققی یافتن توالی هائی  JBDD =napaJ fo knaB ataD ANDژاپن (
است. در درخت هاي فیلوژنتیکی  با حداکﺜر تشابه یا مشابه با توالی هاي  به دست آورده ي خود امکان پذیر
) می نامند که منشا retsulcهر گروه از تاکسون ها را که در شاخه اي مشترك جاي گرفته اند خوشه اي (
) دارد اما آن هائی که در یک خوشه ي مشترك جاي ندارند را پارافیلتیک citelyhponomمونوفیلتیک (
) درخت می ygolopotه ها و گره ها را توپولوژي () می نامند. الگوي قرار گیري شاخcitelyhparap(
) بین گونه ها (یا سایر تاکسون tnednecsed-rotsecnaفرزندي ( -نامند. درخت هایی که رابطه ي جدي
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) citsidalcها) بیان می کنند را دندروگرام می نامند. چنانچه دندروگرام ها بر اساس روش هاي کلادیستیک (
به نمایش می گذارند. کلادوگرام ها لزوماً بر پایه ي آنالیزهاي  ) راmargodalc(رسم شوند، یک کلادوگرام 
فیلوژنتیکی رسم نشده اند. کلادوگرام ها را می توان بر اساس ویژگی هاي مورفولوژیک رسم کرد. یک 
ها که فیلوگرام در واقع کلادوگرامی است که روابط فیلوژنتیکی بین تاکسون ها را با نشان دادن طول شاخه 
 . )9002 ,.la te yemeL( حاکی از فاصله هاي تکاملی است، شرح می دهد
بازسازي یک درخت فیلوژنتیکی به ایجاد درخت فیلوژنتیکی می انجامد. روش هاي کاملاً یکسانی براي ایجاد 
اي بسیار زیادي انجام می شود. روش هاي فیلوژنی ها وجود ندارد و رسم یک درخت با استفاده از روش ه
ایجاد درختان فیلوژنتیکی از داده هاي مولکولی، نخست بر پایه ي این است که آیا روش مورد نظر حالت 
) را xirtam ecnatsid) را به کار می برد یا ماتریس فاصله اي (rethcarahc etercsidویژگی ناپیوسته (
را به صورت تدریجی خوشه بندي می کند که به تنها یک درخت  ها1UTOو دوم این که آیا روش مورد نظر
) یا تمام درختانی که از نظر تﺌوري شدنی است را در نظر می gniretsulcکه بهترین هم هست، می انجامد (
). در روش هاي کاراکتري هنگام مقایسه ي توالی، هر موقعیتی در noiretirc hcraes ytilamitpoگیرد (
) محسوب می شود و نوکلﺌوتیدها در آن موقعیت rethcarahcمردیف شده یک ویژگی (توالی هاي ه
 هاي کاراکترها هستند. همه ي کاراکترها جداگانه بررسی می شود و معمولاً مستقل از یکدیگر هستند.روش
 هاي وهگر کاراکتري حالت تواند می بنابراین و کند می حفظ را تاکسون کاراکترهاي ي اولیه حالت کاراکتري
بالعکس، روش هاي فاصله اي با محاسبه ي اندازه هاي عدم تشابه هر جفت از  .کند بازسازي را اجدادي
را از این ماتریس  UTOدر یک ماتریس فاصله ي دو به دو آغاز می شود و سپس روابط فیلوژنتیکی ها  UTO
درخت فیلوژنتیکی فهرست بیشتر روش هاي جدید براي ایجاد و بررسی  2-1محاسبه می کند. در جدول 
 ).9831شده است (نساج حسینی و شمس بخش، 
 gnitarepO = UTO( گره هاي خارجی (انتهائی) یا تاکسون باقیمانده که واحدهاي تاکسونومیکی فعال -1
 ) نامیده می شوند.tinU cimonoxaT
 ها آن استراتژي و فیلوژنتیکی آنالیز هاي روش ترین رایج  -1-1 جدول
  noiretirC hcraeS ytilamitpO gniretsulC
 )PM( ynomisraP mumixaM 










 :درخت ایجاد مختلف های روش-81 -2-1
 توپولوژي کردن پیدا روش این هدف  )PM=ynomisraP mumixaM( :جوئی صرفه حداکﺜر روش
 جهش یعنی( کاراکتر تغییر تعداد کمترین با که است شده همردیف هاي توالی ي مجموعه یک براي تدرخ
 خاص توپولوژي یک با درخت یک گرفتن نظر در با الگوریتم. شود داده توضیح تواند می) جایگزینی هاي
 در درخت ي ها رهگ ي همه توضیح براي که کاراکتر تغییر تعداد کمترین الگوریتم این سپس. شود می آغاز
 همه وقتی. شود می ارزیابی دیگر توپولوژي آن از پس. کند می محاسبه را است نیاز مورد توالی موقعیت هر
 درخت بهترین عنوان به دارد تغییر تعداد کمترین به نیاز که درختی شد، ارزیابی قبول قابل ها توپولوژي ي
 آزمودن در  PMروش با  )LM =doohilekiL mumixaM( :نمائی درست حداکﺜر روش.شود می انتخاب
 ارزیابی توالی موقعیت هر آزمودن با را توپولوژي هر صحت و است مشابه قبول قابل هاي توپولوژي ي همه
 محاسبه را اجدادي هاي گره در ممکن نوکلﺌوتید هر براي نظر مورد احتمال  LM الگوریتم اصولاً،. کند می
 ي همه نمائی درست. آورد می دست به احتمالات این از را ختدر ساختار نمائی درست و کند می
 درخت بهترین عنوان به درخت ترین محتمل و شود می بررسی روش این در قبول قابل هاي توپولوژي
 .شود می انتخاب
 دست به براي بایز قانون. است گیري تصمیم فرآیند با محاسبات تطبیق تنها روش این:  naiseyaBروش
 بر را قبلی اطلاعات از درخت هر ایجاد احتمال پسین، احتمال. رود می کار به پسین احتمال عتوزی آوردن
 ي نظریه و تصادفی تکاملی الگوي یک بردن کار به و ها داده آوري جمع با. کند می مشخص الگوي اساس
  شود. می تبدیل پسین به پیشین احتمال توزیع بایز،
): قدیمی ترین و ساده citemhtirA htiw dohteM puorG riaP dethgiewnU( AMGPUروش 
ترین روش به کار گرفته براي بازسازي درختان فیلوژنتیکی از داده هاي فاصله اي است. خوشه بندي با 
جستجوي کوچک ترین مقدار در ماتریس فاصله اي دو به دو انجام می شود. خوشه ي تازه تشکیل شده، به 
ن آن ها می گردد. سپس فاصله ي میان خوشه ي تشکیل شده ي جدید و ها جایگزی UTOعنوان نماینده ي 
ها خوشه بندي شوند  UTOباقیمانده محاسبه می گردد. این فرآیند تکرار می گردد تا همه ي  UTOهر 
  ).9831 بخش، شمس و حسینی نساج(
 پوستان گذاری سختشناسهشناسایي مولکولي و خط-91-2-1
هاي جانداران، عمدتاً با نگرش به صفات ستان، همچون دیگر گروهشناسایی تاکسونومیک سخت پو
ها در بسیاري از موارد، به ویژه پیش از بلوغ جانور، گرفته است. با این وجود، بازشناسی گونهریختی انجام می
هاي اخیر، شناسایی بر . در سال)9002 aehcteleT(هاي ورزیده دشوار بوده است حتا براي تاکسونومیست
هاي شناسان آمده است. در این گذر، روشبه عنوان ابزاري قدرتمند به کمک ماهی ANDساس توالی ا
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اند، مانند: سیتوکروم ). نشانگرهاي ژنی گوناگونی هدف گرفته شده1-1اند (جدول متنوعی به کار گرفته شده
 ,aehcteleT( IOCو  4DN/3DN، esaPTA، pool-D، ANRr S5، ANRr S21، ANRr s61، b
گرچه از یک سو حاکی از گرایش زیاد به رویکردهاي  ها،ي نشانگرها و روشالعاده. تنوع فوق)9002
 ها هم هست. شناسایی مولکولی در میان پژوهشگران است، به معنی جمع ناپذیر بودن نتایج این پروژه
ن منظور، به فهم هاي تولید شده به ایهاست، دادهگذاري شناسایی گونهشناسهگرچه هدف اصلی خط
به علت  IOCکنند. به کار بردن هاي تبارزایشی کمک میشناختی و نیز بازسازي درختهاي بومبرهمکنش
هاي برگشتی) در ها در هر جایگاه و جهشي جهش(روي هم آمدن چندین و چندباره 64اشباع شدن از جهش
هاي تواند دودمانمی IOCهاي رختهاي ژرف درخت زندگی معتبر نیست؛ با این وجود، دبازسازي لایه
ها براي مطالعات تبارشناختی بعدي بهتر انجام گیرد واگراییده را از هم جدا کند تا انتخاب تاکسون
 .)7002 ,.la te ieababijaH(
هایی هم در خصوص اعتبار این روش مطرح شد. برخی گذاري، نگرانیشناسهدر پی گسترش جنبش خط
-اند که به کار بردن اطلاعات توالی از تنها یک ژن میتوکندریایی براي مرزبندي گونهه کردهاز این انتقادها اشار
. دیگرانی، )6002 ,lliW dna noremaC ,ffonibuR ,0102 ,.la te artpahamsaD(ها کافی نیست 
یامد کم بودن اي را پاي و بین گونهگونهي) ژنی درونوجود شکاف و تفاوت قابل اعتنا میان واگرایی (فاصله
. ناهمخوانی خط )7002 ,reldeiF dna sremeiW(اند هاي گرفته شده از هر گونه دانستهشمار نمونه
-آساهایی که کپی، حضور ژن )3002 ,.la te giwduL(اي هاي هستهتباري میتوکندریایی با خط تباري ژن
ها و تک والدي هیبرید شدن گونه ،)6002 ,.la te hseneB(هستند  74هاي میتوکندریاییاي ژنهاي هسته
، از موارد دیگري هستند )7002 ,ztuaT dna etloN ,grebnennoS(هاي میتوکندریایی بودن وراثت ژن
ي این موارد از لحاظ منطق کنند. گرچه همهگذاري را پیشنهاد میشناسههاي خطي دادهکه کاربرد محتاطانه
اند، در عمل براي اکﺜریت قابل ها دیده شدهمورد برخی تاکسونشناسی معتبر هستند و به تجربه در زیست
هایی که تا سال گذاري ماهیان در پروژهشناسهساز نیستند؛ مروري بر نتایج خطهاي ماهی مشکلتوجه گونه
هاي آب شور به درستی گونه 89هاي آب شیرین و %گونه 39دهد که %انجام گرفته است، نشان می 9002
 .)9002 ,trebeH dna rennaH ,draW(شوند تفکیک می IOCي شناسهبا خط
گذاري سخت پوستان انجام گرفته یا در دست انجام است. فهرست شناسههاي متعددي براي خطپروژه
شناسه هاي خطها روي پایگاه دادههاي به دست آمده از آنها و دادهاین پروژه
 ) در دسترس است. gro.smetsysdlob.www(
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 نپایاده رهبادر كلي تطلاعاا-1-91-2-1
  )8571 ,sueanniL( ailaminA :modgniK
  )9281 ,elliertaL( adoporhtrA :mulyhP 
  )7771 ,tnanneP( aecatsurC :mulyhpbuS 
  )2081 ,lliertaL( acartsocalaM :ssalC 
 adopaceD راسته : ده پایان       adiracuEفوق راسته: 
 1- 4 موقعیت تاکسونومی) سقتباا از noitacifissalC / 0002 earutaN ametsyS(
 سخت پوستان-2-91-2-1 
گونه دارد . این گروه شامل خرچنگها ي گرد ، خرچنگ هاي دراز ، میگوها ، شاه میگوي آب  00005
ن شیرین و بارناکل هاست به علاوه پاروپایان دوجورپایان مانند گاماروس و کریل ها هستند. اکﺜر سخت پوستا
داراي دو جفت شاخک هستند و فقط از دو قسمت بدنی تشکیل شده اند : سر سینه که از سر و سینه به هم 
پیوسته تشکیل شده است و شکم. زوائد جفت به طور وسیعی متغیر است برخی از آنها حسی هستند در 
 ,uaetsuoCارد (حالیکه بقیه براي راه رفتن یا شنا بکار می روند ، گاهی یک جفت چنگک نیز وجود د
 ). 6002
 لابسترها :-3-91-2-1
 renssealGرده بندي بر طبق 
 رده )7771 ,tnanneP( aecatsurC :mulyhpbuS








، انواع شاه میگوها به چهار خانواده تقسیم aediorunilaPآخرین رده بندي ارائه شده براي فوق خانواده  در
 بندي می گردند که به شرح زیر است:
 گونه 94((شاه میگوهاي خاردار یا صخره اي) با  eadirunilaP
 (شاه میگوهاي مرجانی) با دوگونهeadixanyS
 گونه 47مادرمیگوها) با  (شاه میگوهاي شنی یا eadirallycS
 0102 ,nahC;0891,spillihP dna bboC ;7691 ,niaM dna groeG((
 ):sretsboLمشخصات عمومي خرچنگهای دراز دریایي(-3-91-2-1
خرچنگهاي دراز دریایی سخت پوستانی هستند که از نظر اندازه بسیار متنوع و متفاوتند چنانکه دامنه این 
سانتی متر متغییر می باشد. آنان جانورانی کوتاه یا طویل با  06ار کوچک تا بیش از تنوعات از اندازه هاي بسی
بدنی استوانه اي شکل یا مسطح هستند که داراي شکمی واجد شش قطعه قابل تحرك وبادبزن انتهایی دم می 
مهاي ) آنها به چشم می خورد.چشecaparaCباشند. اغلب خارها یا برجستگی هاي روي سر یا سپر پشتی (
این حیوانات پایه دار است و معمولا می توانند درون حدقه حرکت نمایند، ولی در برخی خانواده ها (مانند 
که در آبهاي عمیق زندگی می کند) رنگدانه چشمها کاهش می یابد و یا به کلی از بین می  eadilehcyloP
 رود.
و زیر آن قرار دارند شامل: یک جفت آشکارترین ضمائم بخش جلویی بدن که در ناحیه قدامی سپرپشتی 
به   )elunnetna (که معمولا کوچک و ﻇریف اند، یک جفت شاخک ثانویه )eannetna(شاخک اولیه
مراتب ستبرتر (در اکﺜر خانواده ها طویل، ساده و استوانه اي شکل است و در مادر میگو ها (شاه میگوهاي 
، پارویی شکلند) و پنج جفت پاي حرکتی یا همان eadirallycS) و یا خانواده retsbol reppilSشنی یا 
 ) می باشند.sdopoierePپاهاي سینه اي (
از نظر شیلاتی داراي اهمیت زیادي در بسیاري از  eadirunilaP) خانواده retsbol ynipSشاه میگوهاي(
ا صورت کشورها می باشند. اهمیت آنها از نظر شیلاتی سبب شده است که مطالعات بسیاري روي آنه
).در آبهاي ساحلی ایران در دریاي عمان، سه گونه 1991,siuhtloH ;4991,spillihP dna htooBگیرد(
یافت  sugahpylop .P، rolocisrev .P، suramoh .Pبا اسامی علمی  surilunaPشاه میگو از جنس 
 ).0731می باشد(ساري، suramoh .Pمی شود و گونه غالب آنها 
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در دریاهاي گرمسیري و معتدله پراکنده اند که تراکم و تنوع گونه  eadirunilaPواده لابسترهاي خاردارخان
ها در دریاهاي گرمسیري بیشتر است و نقش مهمی در زنجیره هاي غذایی بستر دریا از مناطق کم عمق تا 
ه لابسترها به دلیل داشتن اندازه بزرگ از نظر شیلاتی مهمترین دست surilunaPعمیق دارند, گونه هاي جنس 
از آبزیان مهم شیلاتی و مهمترین شاه  suramoh .P). گونه 5991 gniK & 4891 OAFمیباشند (
میگوي سواحل جنوبی ایران میباشد که ذخایر آن در طی چند سال اخیر رو به کاهش بوده است در نتیجه 
نه داراي سه زیر گونه بررسی زیست شناسی گونه, پایش جمعیت و مدیریت ذخائر آن مهم می باشد. این گو
(در جنوب  sullebur.h.P(از شرق آفریقا تا ژاپن و استرالیا),  suramoh.h.P): 4891 OAFمیباشد(
جزیره عربستان و  (در ساحل جنوبی شبه sutplucsagem.h.Pشرق آفریقا و جنوب شرق ماداگاسکار ), 
لابستر ،    rolocisrev .P.ار رنگیلابسترهاي موجود در خلیج فارس شامل لابستر خاردغرب هندوستان).
 .می باشند  suramoh surilunaP،silatneiro sunehT سر صاف (مادرمیگو)
 






% از گونده هاي سخت پوستان را شامل می شوند. گوشت بعضی از سخت پوستان 71بیش از  aruyhcarB
از لحاظ غذاي انسان داراي ارزش زیادي است و در بسیاري از ممالک انواع مختلف خرچنگها را تغذیه می 
اراي اهمیت بالایی هستند. خرچنگها غذاي مهم بسیاري از ماهیان و سایر کنند. بنابراین از لحاظ اقتصادي د
جانوران آبزي را تشکیل می دهند و براي موجودات آبزي اهمیت دارند. مطالعات تاکسونومیکی مختلفی روي 
خرچنگها در سواحل ایرانی خلیج فارس صورت گرفته است اما می توان گفت مهمترین کار انجام شده به 
در سواحل خلیج فارس و دریاي عمان توسط محققین دانمارکی  aruyhcarBیع روي خرچنگهاي طور وس
 ).5491,nesnehpetSبه سفارش دولت ایران صورت گرفت( 8391و  7391در سالهاي 
 رده بندی :-1-4-91-2-1
یر ، زacartsocalaM، رده adiracuE) از راسته ده پایان، فوق راسته aruyhcarBخرچنگهاي حقیقی (
، زیر شاخه سخت پوستان و شاخه بندپایان هستند. طی سالهاي زیاد گروه بندي acartsocalamuEرده 
خانواده هاي خرچنگها بر اساس شکل ﻇاهري بدن و شکل قطعات دهانی صورت می گرفت ولی در اواخر 
بر اساس  در پایس ارائه شد. گروه بندي هاي مختلف )7791(toniuGایده هاي جدیدي توسط  0791دهه 
شکل مورفولوژیکی بالغین، لاروها ، خصوصیات اسپرم، فسیل ، ساختار چشم و ساختار مولکولی است (قطب 
 ).0931الدین،
 خانواده  5181,euqsenifaR eadinutroP
 3871,tsbreH sutneloniugnas sunutroP
 مشخصات:-2-4-91-2-1
دندان در  9اراپاس به طور ضعیفی گرانولار، عرض کاراپاس دو برابر طول آن، کمی محدب، نیمه جلویی ک
تا در ناحیه پایه عریض و راس  2جانبی، با در نظر گرفتن زاویه خارجی کاسه چشمی، دندان  -حاشیه جلویی
دندان نوك تیز در افراد بالغ است، دندان  4بزرگ و خار مانند است. پیشانی داراي  9نوك تیز دارند، دندان 
خار  4ویل و باریک، صاف اند، مروس با سه خار در حاشیه فوقانی، مانوس داراي میانی باریک. بازوها ط
خط  5پروگزیمال و یک خار کوچک در قسمت دیستال در سطح فوقانی است، سطح بالایی و خارجی داراي 
 انی و پایینی است.به خوبی رشد کرده، حاشیه پایینی صاف، حاشیه داخلی صاف و داراي نوار می
 ه بندی ميگوهارد-5-91-2-1
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 رده : مالاکوستراکا aecatsurC سخت پوستان :زیر شاخه adopothtrA شاخه : بند پایان
  adiracuE یوکاریده :فوق راسته   acartsocalamuE یو مالاکوستراکا  :زیر رده   acartsocalaM
 جنس ها : پنائوس  خانواده : پنائیده  aitnataNناتانتیا  :زیر راسته  adopaceD  ده پایان  :راسته
 ، پاراپنائوپسیس sispoeanepateM ، متا پنائوپسیس esueanepateM متا پنائوس  esueaneP
 )moc.dlrow03p.muroF(  sispoeaneparaP
منطقه صید  . هستندگونه آن داراي میزان صید بالایی  5 در آبهاي خلیج فارسگونه میگو شناسائی شده  21 از
سیریک تا طولا در شمال جزیره قشم  ، مرکزي و غربی جاسک ،شرقی امل مناطق هرمزگان شمیگو در استان 
تن از آن برداشت می گردد.گونه غالب میگو در استان هرمزگان  0002تا  0051می باشدو سالانه حدود 
درصد از کل صید میگوي استان را شامل می شود. میگوي سر تیز از نظر  07که حدود  استمیگوي موزي 
گونه غالب در بوشهر میگوي  درصد صید را تشکیل می دهد. 03رده دوم اهمیت قرار دارد و  تجاري در
و در  از اهمیت اقتصادي زیادي برخوردار است  را تشکیل می دهد و درصد صید 08و . ببري سبز می باشد
تیز و گونه غالب در خوزستان را میگوي سر می شود.دیر در جنوب استان بیشتر مشاهده ومنطقه مطاف 
بوسیف)،  –میگوي خنجري تشکیل می دهندودر تمام آبهاي استان خوزستان اعم از صیدگاه هاي غربی (لیفه 
صید میگو به وسیله تور  . بندر امام یافت می شوند –صیدگاه هاي شرقی(بحرکان) ، خوریات منطقه ماهشهر 
 .گیردترال انجام می 
 مشخصات خانواده پنائيده-5-91-2-1
سعه یافته با روستروم دندانه دارکه معمولاً دندانه هادر هر دو سطح پشتی و شکمی و یا تنها در میگوهاي تو
سطح پشتی مشاهده می شود.دو جفت آخر پاهاي حرکتی به خوبی توسعه یافته است . سومین جفت از 
جنس نر گونه در دومین جفت از پاهاي شنا دیده می شودو در  1پاهاي شنا دو شاخه شده اند و پاي داخلی 
ها به صورت یک زائده عضلانی در آمده است. تلسون سریعاً باریک شده و مجهز به خارهاي ثابت و یا 
شکل ﻇاهري اندامهاي تناسلی خارجی( پتاسما در جنس نر و تلیکوم در متحرك ویا اینکه فاقد خار می باشد.
طح پشتی و شکمی و همچنین تعداد جنس ماده) ،شکل ﻇاهري روستروم و وجود یا عدم وجود دندانه در س
آنها ، وجود یا عدم وجود خار تلسون و نحوه آرایش آنها و همچنین مشخصات ویژه کاراپاس(سر سینه ) و 








 )0581 ,nnaH; 8881,naM   (: گونه هاي خانواده پنائیده 6-1شکل 
 
 اهميت و ضرورت تحقيق-3-1
براي حفظ تنوع ژنتیکی پیکره هاي آبی کشورمان ابتدا نیاز به دانستن تعداد دقیق تاکسونهاست تا بر اساس آن 
ایسه تنوع گونه اي برنامه هاي حفاﻇتی ویژه اي براي  محیطهاي آبی در معرض خطر پیشنهاد گردیده و با مق
محیطهاي آبی با دیگر نقاط جهان می توان درجه حفاﻇت و اهمیت را مشخص نمود. همچینین با بررسی سیر 
می توان میزان بومی بودن ده پایان تکامل درون گونه اي و بین گونه اي در موجودات و به طور خاص در 
 گونه ها را در محیطهاي آبی کشورمان برآورد کرد.
مرحله مهم تدوین استراتژي مدیریت ذخایر آبزیان درمنابع آبی، مشخص شدن ساختار ژنتیکی اولین  
جمعیتهاي درحال بهره برداري است. این استراتژي درصورتیکه برپایه روش هاي مولکولی ودقیق باشد، 
 برداري به حدمعقول وحداکﺜر برساند. میتواند علاوه بر حفظ تنوع زیستی، میزان برداشت وبهره
از آنجائیکه جریان ژنی یکی از مهمترین عوامل شکل گیري در ساختار ژنتیکی جمعیت ها وگونه ها میباشد و 
وجود جریان ژنی یکی ازدلایل یکسان بودن جمعیت ها میباشد، تفاوت هاي ژنتیکی مابین جمعیت ها زمانی 
ی نگردد.ازاینرو با استفاده از رخ میدهد که جریان ژنی موجب جلوگیري از تفاوتهاي ناشی از انتخاب طبیع
سخت پوستان ده پا مطالعه میکنیم که آیا تفاوت ژنتیکی بین مناطق نمونه  ANDtm gnicneuqesآنالیز 
 برداري داراي اختلاف معنی داري از هم میباشند یا نه.
ي یا دوشکلی اگونهشناسی کم نیست: اشتباه گرفتن تنوع دروني ریختهاي تاکسونومی سنتی بر پایهکاستی
هاي ﻇاهراً شبیه به هم، ناکارایی کلیدهاي شناسایی براي اي، یکسان پنداشتن گونهجنسی به جاي تفاوت گونه
هاي ي زندگی، نبود خصوصیات ریختی مشترك و قابل مقایسه در میان تاکسونمراحل پیش از بلوغ چرخه
آن هم هنگامی که شمار این متخصصان در  –گوناگون، نیاز به متخصصان ویژه براي هر گروه از جانداران 
. تاکسونومی مولکولی در پی جبران این )3002 ,.la te trebeH(اند از آن جمله -جهان رو به کاهش است
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هاي جدید یا بازآرایی کند: یک، تعریف تاکسونها تا حد ممکن است و آن را با دو رویکرد دنبال میکاستی
هاي مولکولی براي نسبت دادن کارگیري دادهي اطلاعات مولکولی و دو، بهههاي شناخته شده بر پایتاکسون
تنوع اکولوژیک و ریخت شناختی ده ها. هاي تعریف شده از سوي تاکسونومیستهاي جدید به گونهنمونه
 پایان علاوه بر اهمیت اقتصادي آنان آنها را مورد مطالعه قرار گرفته ترین گروه سخت پوستان می سازد 
اگرچه تنوع بیش از حد ریخت شناختی چالشهایی را در مطاله فیلوژنی  )1002 ,sivaD dna nitraM(.
انها ایجاد کرده است و فرضیات فیلوژنی و طرحهاي رده بندي بسیاري براي آنان پیشنهاد شده است 
و ریخت  .حدسهاي امروزي در مورد تاریخ تکاملی ده پایان بر اساس اطلاعات فسیلی )1002 ,marhcS(
 ,.la te marhcSشناسی بنا شده است. اولین فسیل ثبت شده ده پایان در دونین دیرین پیدا شده است 
جزو بهترین و  aitntatpeR. به طور خاص تمامی نژادهاي عمده رابر می گیرد). که نمایندگانی از )8791
وجود که تمامی گروههاي رده ) با این .)9691 ,renssealG ت شده استهمچینین قدیمی ترین فسیلهاي ثب
بندي موجود داراي نمایندگان فسیلی هستند ، دکاپودهاي ثبت شده در طول زمان کامل نیستند و یک فضاي 
خالی بین اولین فسیلهاي شناخته شده در دونین و کربونیفر وجود دارد. تلاشهاي زیادي براي بررسی رابطه 
تهاي ان عبارت است از مقایسه بین خصوصیات ریختشناسی فیلوژنی ده پایان صورت گرفته است که محدودی
از سوي دیگر رده بندیهاي قدیمی مانند تقسیم به دو گروه شناگر  و فسیلهایی که بخوبی حفظ شده اند.
مدتهاست که مردود شده است زیرا ناتانتیا یک گروه پارا فیلتیک  aitnatpeR) و گروه خزنده aitnataN(
روشهاي فیلوژنی مولکولی  ی که رپتانتیا یک گروه تک ریشه یا مونو فیلتیک است.شناخته شده است در حال
وفسیلها را با هم ترکیب  ANDمی توانند بر این مشکلات چیره شوند به این صورت که اطلاعات ترادف 
کرده و اجازه می دهد که زمانهاي اشتقاق در کل درخت ژنی مشخص شود و گروههاي فسیلی را به عنوان 
میتوکندري و  ANDط کالیبراسیون قرار می دهد. اکﺜر مطالعات فیلوژنیک ده پایان بر اساس نشانگرهاي نقا
باشد و جهت  می RCPهاي بررسی تنوع ژنتیکی که مبتنی بر  ریبوزومی هسته است. یکی از روش aND
ک نشانگر است. ژنوم میتوکندري ی AND tmرود روش  ها به کار می بررسی تنوع ژنتیکی میان جمعیت
 ,nednevO ;6991 ,.la te senyH(اي براي مطالعات ژنتیکی کاربرد دارد  ژنتیکی به طور گسترده
هاي محاسباتی و روش ANDیابی ي توالیهاي گذشته در زمینههاي پرشتاب سالبه خاطر پیشرفت .)0991
هاي اتی ما براي درك بهتر سیستمبه مهمترین و تندرشدترین منبع اطلاع ANDهاي ها، توالیبراي آنالیز داده
هاي گوناگون علوم زیستی، از نمو تا ي توالی، در شاخههاي مبتنی بر مقایسهاند. ردپاي شیوهزنده تبدیل شده
بردن به ها و ابزارهایی را براي پیشناسی روششود. در این میان، دو زمینه از زیستشناسی دیده میگیريهمه
-اند: ژنتیک جمعیت و فیلوژنتیک که سطوح سازمانپدید آورده ANDز روي توالی روابط میان جانداران ا
هاي یک و میان جمعیت کنند. ژنتیک جمعیت به بررسی گوناگونی درون جمعیتیافتگی متفاوتی را دنبال می
رخت هاي دور و نزدیک در دتر گروههاي ژرفریشگیکه فیلوژنتیک به بررسی همپردازد، حال آنگونه می
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ها ي این دو دارد: مرز میان گونهجایگاهی در میانه ANDگذاري شناسهفرگشت جانداران گرایش دارد. خط
 .)7002 ,.la te ieababijaH(
تلاش می شود تا شناسنامه ژنی معتبري براي گونه هاي ده پاي تجاري  IOCدر این تحقیق با استفاده از ژن 
 ه بندي ریخت شناسی با این روش جبران گردد.خلیج فارس بدست آمده و کاستی هاي رد
در سالهاي اخیر بسیاري از تاکسونهاي معمولی و تاکسونهاي داراي اهمیت اقتصادي به عنوان کمپلکسی از 
). روش هاي مولکولی و بیوشیمیایی جدید  3991,notlwonKد(گونه هاي ناشناخته نشان داده شده ان
اکسونومیکی و سیستماتیکی بوده است، زیرا اغلب این گونه ها مسﺌول تشخیص بسیاري از این مشکلات ت
). 1991,.la te dlnoD cM;3991,ztloF dna revraSبراساس مدارك ریختی قابل شناسایی نیستند(
بسیاري از گونه هاي سخت پوستان خلیج فارس و دریاي عمان شاخص و از نظر تجاري حائز اهمیت اند، و 
لی اهمیت دارند و و در کشور مطالعاتی در زمینه خط و مطالعات تکامخه غذایی برخی ازنظر تنوع زیستی، چر
 شناسه اینها صورت نگرفته است و این اولین اقدام براي تعیین خط شناسه این گروه از آبزیان می باشد.
-تواند یکی از اولویتدر میان تنوع زیستی چشمگیر خلیج فارس و دریاي عمان، شناسایی سخت پوستان می
کمی دهد که تاکنون اطلاعاتی شناسه نشان میهاي خطهاي نخست باشد.از سوي دیگر، گشتی در پایگاه داده
از سخت پوستان خلیج فارس و دریاي عمان در این پایگاه ثبت نشده است و اصولاً کشورهاي خاورمیانه 
پا 01گذاري سخت پوستان سهشنااند. به این ترتیب، خطگذاري نداشتهشناسهفعالیت چندانی در جنبش خط
 محیطی، اقتصادي و ملی دارد. خلیج فاري و دریاي عمان توجیه تاکسونومیک، زیست
تواند در ي حفاﻇت محیط زیست، حفظ تنوع زیستی است. این تنوع مینگرش غالب امروزي در حوزه
هاي ناسایی دقیق گونهسطوح گوناگونی همچون نژاد، جمعیت، گونه، اکوسیستم یا زیستگاه مدنظر باشد. ش
هاي در خطر هاي حفظ یا بازسازي محیطریزي پروژهزیستی حاضر در مناطق جغرافیایی مختلف براي برنامه
ها در مرز کشورها و نیز پایش بازار در خصوص آید. کنترل سریع و آسان ورود و خروج گونهبسیار به کار می
 ANDي شناسهرد حمایت قانون از دیگر کاربردهاي خطهاي موهاي به دست آمده از گونهحضور فراورده
 . )9002 ,.la te notaE ,0102 ,.la te arudrA(پذیر است هاي آسیببراي حفاﻇت از گونه
 اهداف-4-1
 بررسی ساختار ژنتیکی و خط شناسه خرچنگهاي گرد .1
 بررسی ساختار ژنتیکی و خط شناسه شاه میگو .2
 گوبررسی ساختار ژنتیکی و خط شناسه می .3




پا سخت پوستان خلیج فارس و دریاي عمان با هم متفاوت اند و 01منشا ژنتیکی گونه هاي  •
 شرقی می باشد. cificapodnIمنشا آنها از زون جغرافیایی 
























 مروری بر ادبيات تحقيق و پيشينه تحقيق
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 : پيشنهاد آغازینANDی شناسههای زیستي با خطشناسایي گونه-1-2
 )ANDtm(میتوکندري  ANDیکی از پرکاربردترین روشهاي امروزي در تحلیلهاي مقایسه اي استفاده از ِ
مانند  ).)0002,esivAاست. که داراي ویژگیهاي خاصی است که آنرا براي آن هدف مناسب می سازد . 
بار  5-01) ؛ میزان بالاي تکامل توالیهاي ژنی میتوکندري که 5891 ,idrattA(اندازه کوچک مولکول
 ykriB(.نوترکیبی ). توارث هاپلوئید مادري ؛ و فقدان9791 nworBسریعتر از جایگاه هاي هسته اي است (
و پراکنش آن در زیستگاه گونه ها نه تنها تمایز بین تاکسونها را امکان  ANDtmبررسی جهشها در  )1002
پذیر می سازد بلکه اجازه بررسی خاستگاه تاکسون و گروههاي بین گونه اي به علاوه تخمین زمان تقریبی 
 )0002 esivA(.ا را ممکن می سازداشتقاق آنه
ي علوم زیستی ژورنال جامعه سلطنتی لندن به اي که در شاخهو همکاران، در مقاله trebeH، 3002در سال 
هاي جانوري ي عمومی براي شناسایی گونهشناسهرا به عنوان خط IOCچاپ رسید، استفاده از نشانگر 
جفت  056هتوالی قطعکه بر اساس  شناسه) (خط ANDبارکدینگ . )3002 ,.la te trebeH(پبشنهاد دادند 
ژن سیتوکروم اکسیداز میتوکندري است براي شناسایی گونه اي پیشنهاد شده است  1زیر واحد  5´ناحیه بازي 
-شناسهخط .)3002 ,.la te trebeH(نمایدبر این اساس که کاستی هاي رده بندي ریخت شناختی را پر 
دارد کوتاهی را یافت که افراد یک گونه توان توالی استانبر این باور بنیادي استوار است که می ANDگذاري 
اي آن است. گونهاي آن بسیار کمتر از تنوع میانهاي دیگر جدا کند، زیرا تنوع درون گونهرا از افراد گونه
هاي بزرگی از جانوران ها در گروهکارهایی که تاکنون انجام گرفته، کارایی این رویکرد را براي شناسایی گونه
 ,.la te trebeH ;7002 ,.la te atsoC(دهدتنان نشان میپوستان و نرمها، سختاهیهمچون پرندگان، م
 .)7002 ,.la te neslekkiM ;5002 ,.la te draW ;4002
در بخشهایی از ژنوم به   ANDبراي استفاده از توالی 84ي زندگیشناسهجنبشی بین المللی با نام جنبش خط
ي زمین در کنار ابزارهاي کلاسیک ي کرههاي زندهخت گونهمولکولی براي شنا يعنوان یک شناسه
شروع شده است و اهمیتی دست  5002تاکسونومی شکل گرفته است. این پروژه به طور غیر رسمی در سال 
دو   noitutitsnI nainoshtimS ehTو   adanaC emoneGي ژنوم انسان دارد.کم در سطح پروژه
 ي پروژه هستند. کنندهنمونه از سازمانهاي حمایت
 S61اي و هسته ANDr S81ها و بندي پروکاریوتبراي رده ANDr S61هایی مانند پیش از این، از تنوع ژن
ها ها استفاده شده است؛ کاربري این نشانگرها در یوکاریوتبندي یوکاریوتمیتوکندري براي رده ANDr
رد نداشته است. از این رو، یافتن نشانگري بهتر اي یکنواخت و استانداهاي مختلف رویهبراي تمایز گونه
                                                           
84
  )ILOB( evitaitinI efiL fo edocraB 
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 اکنون، براي شناسایی ضروري بوده است. هم
) b(سیتوکروم  btycاي هم اکسیداز) و تا اندازه cسیتوکروم  1(زیر واحد  IOCهاي جانوران، ژن گونه
د گیاهان، آغازیان و اند. براي فرمانروهاي دیگر ماننپذیرش عمومی پیدا کرده و کارایی مناسبی نشان داده
 )7002 ,.la te ieababijaH(. اندهاي دیگر به این منظور برگزیده شدهها ترکیبی از توالیقارچ
گونه ثبت شده بود.  00721توالی براي  00023شناسه، در اولین گردهمایی مربوط به خط 5002در سال 
-زیر، شمار توالی 1-1ه است. شکل گونه تعریف شد 00077توالی براي  000049، حدوداً 0102در سال 
 دهد:هاي گوناگون جانداران نشان میبراي گروه 0102ي سال شده را تا میانههاي ثبت
 
اعداد  ).gro.smetsysdlob.www( 0102گذاري براي تاکسون گوناگون جانداران، جولاي شناسهپیشرفت ثبت خط -1-2شکل 
 دهد.ان میهاي کار شده را نشدرون کروشه، شمار گونه
 گذاری سخت پوستانشناسهشناسایي مولکولي و خط-2-2
هاي تولید شده به این منظور، به فهم هاست، دادهگذاري شناسایی گونهشناسهگرچه هدف اصلی خط
به علت  IOCکنند. به کار بردن هاي تبارزایشی کمک میشناختی و نیز بازسازي درختهاي بومبرهمکنش
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هاي برگشتی) در ها در هر جایگاه و جهشي جهش(روي هم آمدن چندین و چندباره 94اشباع شدن از جهش
هاي تواند دودمانمی IOCهاي هاي ژرف درخت زندگی معتبر نیست؛ با این وجود، درختبازسازي لایه
ها براي مطالعات تبارشناختی بعدي بهتر انجام گیرد واگراییده را از هم جدا کند تا انتخاب تاکسون
 .)7002 ,.la te ieababijaH(
تنوع اکولوژیک و ریخت شناختی دهپایان علاوه بر اهمیت اقتصادي آنان آنها را مورد مطالعه قرار گرفته ترین 
اگرچه تنوع بیش از حد ریخت شناختی  )1002 ,sivaD dna nitraM(. گروه سخت پوستان می سازد 
ست و فرضیات فیلوژنی و طرحهاي رده بندي بسیاري براي چالشهایی را در مطاله فیلوژنی انها ایجاد کرده ا
حدسهاي امروزي در مورد تاریخ تکاملی ده پایان بر اساس  .)1002 ,marhcS(آنان پیشنهاد شده است 
اطلاعات فسیلی و ریخت شناسی بنا شده است. اولین فسیل ثبت شده ده پایان در دونین دیرین پیدا شده 
. به طور خاص تمامی نژادهاي عمده رابر می گیرد. که نمایندگانی از ))8791 ,.la te marhcSاست 
  .))9691 ,renssealGنین قدیمی ترین فسیلهاي ثبت شده استجزو بهترین و همچ aitntatpeR
مورد مطالعه قرار گرفتند و به طرز  dieanaPگونه مختلف از خانواده  31  IOCامروزه با استفاده از ژن  
دو گونه وابسته و نزدیک بهم )4391 ,daornekruB(.جنس به دو گروه تقسیم شدند موفقیت آمیزي این
، از نظر ژنتیکی با استفاده از iahTاز آبهاي  isalis sueaneP dna sisneiugrem sueanePمیگو،
میتوکندري بررسی شدند که نتایج  AND 1از سیتوکروم اکسیداز  855 pbتفاوتهاي مشاهده شده درتوالی 
در واقع دو گونه پیچیده پنهان است یا یک گونه واحد با دو  sisneiugrem .Pادکه امکان اینکه نشان د
 .P . دو گونه وابسته و نزدیک بهم میگو،3002,.la te nisaklauH(زیرگروه فیلوجغرافیایی است(
اهده شده ، از نظر ژنتیکی با استفاده از تفاوتهاي مشiahTاز آبهاي  isalis sueaneP و sisneiugrem
میتوکندري بررسی شدند که نتایج نشان دادکه امکان اینکه  AND 1از سیتوکروم اکسیداز  855 pbدرتوالی 
در واقع دو گونه پیچیده پنهان است یا یک گونه واحد با دو زیرگروه فیلوجغرافیایی  sisneiugrem .P
 . 3002,.la te nisaklauH(است(
میتوکندري را براي بررسی فیلوژنی جنس    ANDسکانس  ، 3002در سال  و همکارانش  yrevaL
منشا این جنس می باشد.  cificaP tseW-odnIبکاربردند و به این نتیجه دست یافتند که   .l.s sueaneP
میتوکندریایی جمعیت وحشی و پرورشی  OCاز ژن  838 pb،3002و همکارانش در سال  OAG
یین سکانس کردند، و با استفاده از درخت مولکولی را تکﺜیر و تع sisnenihc sueaneporenneF
 ,sueanepotiL ,sueanepetnafraFفیلوژنتیک سه گروه بزرگتر میگوها را بدست آوردند 
 .F dna sucetza .F. نتایج آنها نشان داد که، روابط ژنتیکی نزدیکتري بین sueaneporenneF





وجود داشت و  sisneiugrem .F dna sucidni .F ,surefites .L dna ittimhcs .L ,sisneluap
بیکدیگر نزدیک تر بودند.دو گونه وابسته و نزدیک بهم  .sueanepotiLو  sueanepetnafraFجنسهاي 
، از نظر ژنتیکی با استفاده از تفاوتهاي iahTاز آبهاي  isalis sueaneP dna sisneiugrem .Pمیگو،
میتوکندري بررسی شدند که نتایج نشان دادکه  AND 1از از سیتوکروم اکسید 855 pbمشاهده شده درتوالی 
در واقع دو گونه پیچیده پنهان است یا یک گونه واحد با دو زیرگروه  sisneiugrem .Pامکان اینکه 




















 اجرای تحقيق روش
 وسایل مورد نياز:-1-3
 1/5و  0/2، لوله هاي اپندورف  redniB، آون 62EMمدل  obaluJمیلی لیتري، بن ماري  05 لوله فالکون
 DAROIB، دستگاه ترموسایکلر نوع R022orkiM مدل hcirtteHمیلی لیتري ، دستگاه میکروسانتریفیوژ
 مدلDAROIB ، تانک الکتروفورز305SPمدل  xelepA، دستگاه مولد برق relcyCyM مدل 
، ترازوي  cinosanaP، دستگاه مایکروویو  TG LLEC BUS -INIM detteprefsnarT
، pot XAERمدل   hplodieHگرم، دستگاه ورتکس 0/1000با دقت  022GE مدل    nreKدیجیتال
،  VPUمارك  rotanimullsnart VU، دستگاه  CETINUمارك  noitatnamucoD leG دستگاه 
میکرولیتري (سفید، زرد،  0001-001، 001-01، 01-5TSETOTIC و سرسمپلرهاي  DNARBسمپلر
 آبی).
 مواد شيميائي مورد نياز: -2-3
)، SDS( )، محلول سدیم دودسیل سولفات BATC، بافر ستیل متیل آمونیوم بروماید (BAND بافر 
درصد، آب دوبار تقطیر دیونیزه و استریل،  07مولار، کلروفرم، اتانول خالص و اتانول  3محلول سدیم استات 
) drawroF remirP، آغازگر جلوئی  ( esaremyloP AND qaT، PTNd، 2lCgM، X01 RCPبافر
 ، رنگ ژل قرمزreddal،  X1 EATو بافرX5/0 EBT  )، پودر آگارز، بافرesreveR remirPو عقبی (
 .3150K)، کیت استخراج از ژل فرمنتاز کد eyD gnidaoL)، بافر راهنما (deR leG(
 اری:روش نمونه برد -3-3
 22شهریور،  62در تاریخ  ترال و نمونه گیري ها به صورت تصادفی وبا ابزار مخصوص صید
برداشت در اتانول مطلق نگهداري و به نمونه ها پس از خلیج فارس و دریاي عمان انجام شد. از1931اسفند
ی واحد علوم و آزمایشگاه بیولوژي دریا واقع در مجتمع آزمایشگاهی زکریاي رازي دانشگاه آزاد اسلام
 تحقیقات تهران منتقل گردید.  
 اطلاعات ایستگاه نمونه برداری: -4-3












  شمالی  62°03‘








  شمالی  62°03‘









 شناسائي مورفولوژیکي: -5-3
با  شناسائی و شناسائی ابتدائی و مورفولوژیکی بر اساس ویژگی هاي ریختی ثبت شده و تطابق با منابع پیشین
در مجتمع  اکنون به صورت منجمد و برخی در الکل درهم صورت گرفت. استفاده از کلیدهاي شناسایی
شوند. تلاش ما نگهداري می احد علوم و تحقیقات تهرانآزمایشگاهی زکریاي رازي دانشگاه آزاد اسلامی و
 15ي ها به کمک کلید شناسایی منطقهنمونه برداریم. شناسایی تاکسونومیک نمونه 5این بود که از هر گونه 
 هاي مربوط تماس برقرار شد. انجام گرفت. در مواردي که شناسایی دشوار بود، با متخصصان تاکسون OAF
 
 ي نمونه هابیومتر-1-3شکل
 
 مولکولي: شناسائي -6-3
 جدا سازی بافت: -1-6-3
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ي پشتی از ماهیچه 5-023mmي ي بافتی به اندازهها، به کمک ابزارهاي استریل شده ، تکهي نمونهاز همه
براي استخراج  1-33mmي تري به اندازهي کوچکشود. سپس، تکهنگهداري می 09جدا شد که در الکل %
 مخلوط شد تا حالت مایع پیدا کند. سپس مخلوط بافت و  BANDد. بافت با محلول برداشته ش AND
 01به مدت  0002  mprمیلی لیتري ریخته شد. تیوپ هاي حاوي نمونه با دور 1/5در تیوپ هاي BAND
درجه ي سانتی گراد سانتریفیوژ شدند. سپس فاز بالا دور ریخته شد و رسوب بافتی براي  4دقیقه در دماي 
 استفاده گردید.  ANDتخراج اس
 :ANDاستخراج  -2-6-3
 :BATCروش  -1-2-6-3
سبب از بین بردن  SDSاضافه شد.   BANDمیکرولیتر  054و SDS ) 01میکرولیتر (%  05به رسوب  
کمک می کند. پس از ورتکس کردن،  ANDبه پایدار و محلول نگهداشتن  BANDغشاي لیپیدي شده و 
درجه ي سانتیگراد قرار داده شدند. در این مدت  56دقیقه در بن ماري  54و  ساعت 1نمونه ها به مدت 
شدند. (لازم به ذکر است که پس از پایان این مرحله می توان نمونه ها  trevnIنمونه ها هر نیم ساعت یکبار 
هر نمونه به میکرولیتر از  002درجه ي سانتیگراد قرار داد). پس از اتمام زمان بن ماري،  -02را در فریزر 
اضافه شد. سپس نمونه ها به خوبی ورتکس  K میکرولیتر پروتﺌیناز 5تیوپ جدید منتقل شده و به هر کدام 
درجه ي سانتی گراد قرار داده شدند. در این مدت هر نیم ساعت  55ساعت در بن ماري  3شده و به مدت 
ان به سبب ذیق وقت نمونه ها را در فریزر شدند. (پس از پایان این مرحله نیز میتو trevnIیکبار نمونه ها 
بافر ستیل تري متیل آمونیوم بروماید میکرولیتر  514درجه ي سانتی گراد نگهداري کرد). سپس  -02
 -2 %2.0 ,BATC %2 ,ATDE Mm 02 ,sirT Mm 001 ,lCaN 4.1) (BATC(
اضافه و ورتکس به هر نمونه  )  0019µ0019 ,PVP ,O2H l g 6.0 , 8=Hp ,lonahteohtpacrem
 006درجه ي سانتی گراد قرار گرفتند. پس از آن  56ساعت و نیم در بن ماري  1شد. نمونه ها به مدت 
بی ورتکس شد. افزودن کلروفرم جهت از بین بردن میکرولیتر کلروفرم به هر نمونه اضافه شده و به خو
 mprدقیقه با دور 51فرم به مدت ناخالصی ها و موکوس انجام می گیرد. تیوپ هاي حاوي نمونه و کلرو
فاز تفکیکی شده ایجاد شد. در  3درجه ي سانتیگراد سانتریفیوژ شدند. در این مرحله  4و در دماي  00021
فاز پائین ترکیبات آلی ته نشین شدند. فاز وسط را باندي فشرده از پروتﺌین هاي دناتوره شده تشکیل می داد و 
میلی لیتري  1/5به آرامی به یک تیوپ  یک جدا شده بود. فاز شفاف بالائیفاز آبی بالائی شامل اسیدنوکلﺌو
میکرولیتر اتانول  0001محلول،  ANDمیکرولیتر بود. جهت رسوب   005جدید منتقل شد. این فاز حدود 
 -02کردن  به مدت یک شبانه روز در  فریزر trevnI مطلق سرد به تیوپ جدید اضافه و پس از چندبار 
نتی گراد نگهداري شدند. پس از گذشت یک شبانه روز، نمونه ها از فریزر خارج شده و به مدت درجه ي سا
سانتریفیوژ شدند. سپس اتانول مطلق آن به  00021 mprدرجه ي سانتی گراد با دور  4دقیقه در دماي  51
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مطلق سرد اضافه  میکرولیتر اتانول 081مولار و  3میکرولیتر استات سدیم  02آرامی خالی شده و به رسوب 
 2قرار گرفت. پس از طی  -02ساعت در فریزر  2شدن به مدت  trevnIگردید. محلول حاصل پس از 
صورت گرفت. براي این منظور  07مرتبه عمل شستشو با اتانول سرد % 2ساعت با  خالی شدن اتانول مطلق، 
 4دقیقه در دماي  51ده و به مدت ش trevnIبه هر نمونه اضافه،  07میکرولیتر اتانول سرد % 005هر بار 
سانتریفیوژ شدند. در نهایت پس از پایان شستشو و خالی کردن  00021 mprبا دور درجه  ي سانتی گراد 
درجه ي سانتیگراد قرار داده شدند تا اتانول آن ها کاملاً خشک شود.   73تیوپ ها در داخل آون  07اتانول %
درجه ي سانتی گراد  73دقیقه در بن ماري  51نمونه اضافه و به مدت میکرولیتر آب دیونایز به هر  05سپس 
درجه ي سانتی گراد  -02آن ها به خوبی در آب حل شود. در پایان نمونه ها به فریزر  AND قرار گرفتند تا
 . )9991 ,rekaB(جهت نگهداري منتقل شدند
 :xelehCروش  -2-2-6-3
زده  سبـبرچ و دهرـک دهاـمآ lm5.1 ياـه بتیو از نظر ردمو يها اجستخرا ادتعد ازاي به ابتدا
 یلهـسو هـب. دشو می یختهر بتیو هر خلدا amgiS( xelehC% 02-5( لمحلو از lµ 003 انمیز.یشوندـم
 هـب را نسـپ انتو می. د شو می ختهاندا بتیوومیکر هر درون ه،شد اجد نظر ردمو يها بافت ستریلا پنس
 اـب گیدوـلآ از يوگیرـجل اج،تخرـسا در مـمه هـنکت.  دنمو ستریلا ،شعله یا و قیقر یکرسولفو سیدا سیلهو
 يوگیرـجل تبخیر از تا دشو می بسته فیلمراپا با ها بتیو درب يبعد مرحله در.  ستا وتمتفا يها AND
 لـعم اـت شوند می داده ارقر ادسانتیگر جهر د 06- 55 ريما بن درون رمذکو يها بتیو هنگاآ.  یدآ عمل به
 زملا اجتخرـسا ايرـب ناـمز اعتـس 42 اـت ساعت دو از که داده ننشا تجربه.  دشو منجاا AND زيسا هار
 RCP ايرـب ستقیماـم الاییـب لوـمحل و هدـش ژانتریوفوـس اـه بتیو زملا نماز نشد يسپر از بعد. ستا
 . دشو می دهستفاا
 :روش فنل كلرفرم -3-2-6-3
با   بافتو با کاغذ خشک کن کاملا خشک شد.سپس  بافتسانتیمتر ) از  1˟1و یا  5˟5گرم(  2.0به میزان 
بافر برچسب زده کاملا خرد و تقریبا به صورت پودر در آمد.در مرحله بعد  5.1قیچی در یک میکروتیوپ 
 اضافه گردید: فتحل کننده بافت  با مقادیر زیر به هر با
میکرولیتر جهت بافري  053: )M1( sirTمیکرولیتر جهت لیز کردن دیواره سلولی ،  05: - %01 SDS
 .esaAND جهت غیر فعال کردن میکرولیتر  001 ATDEکردن محیط، 
ثانیه به شدت هم  01فر نمونه ها به مدت سپس براي خرد شدن هرچه بهتر بافت و مخلوط شدن آن با با -
 قرار داده شدند. 06º  Cدقیقه در بن ماري  03و  )xetrov(زده شدند 
ساعت  21-8به مدت  73ºCمیکرولیتر در دماي  5-01به میزان     K در مرحله بعداز آنزیم پروتﺌیناز-
 استفاده گردید.ساعت جهت حذف پروتﺌین هاي سلولی  4به مدت  05ºCو یا  )thgin  revO(
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دقیقه در محیط قرار می گیرد تا کاملا با محیط اطراف هم دما  01بعد از خروج از بن ماري ، نمونه حدود  -
 شود.
دقیقه  01میکرولیتر فنل به نمونه ها اضافه شد و پس از آن نمونه ها به مدت حداقل  006سپس به میزان  -
 .)xetrov(به شدت هم زده می شدند
 انجام شد. 4ºCدقیقه در دماي  51در دقیقه به مدت  00021بعدي سانتریفیوژ با دور در مرحله  -
محلول است و  ANDدر این مرحله دو فاز در لوله میکروتیوپ دیده می شود: بخش مایع بالایی که حاوي -
گی  تقریبا رسوبات سلولی که در انتهاي لوله جمع شده اند. از فاز مایع رویی بادقت هرچه تمامتر و به آهست
تمیز دیگري که مطابق با میکروتیوپ اصلی برچسب زده شده بود  5.1میکرولیتر برداشته و در لوله  005
 وارد لوله نشوند.  ANDمنتقل گردید تا رسوبات تا حد امکان به همراه 
 01میکرولیتر کلروفورم به نمونه ها اضافه گردید. سپس نمونه ها به مدت  005یعنی   ANDهم حجم  -
در دقیقه در دماي  00021دقیقه با دور  51و سانتریفیوژ به مدت  )xetrov(ثانیه به شدت هم زده شدند
 انجام شد. 4ºC
جدید  5.1می باشد و به صورت میسل در آمده است با میکروتیوپ  ANDسپس فاز بالایی که حاوي  -
و چسبیده شدن  ANDهاي برچسب خورده منتقل شد و جهت آبگریز شدن و آب از دست دادن مولکول 
 3.0میکرولیتر استات سدیم  01آنها به یکدیگر  به هر نمونه دو برابر حجم جمع آوري شده اتانول مطلق و 
 مولار اضافه گردید.
قرار  -02ºCدر فریزر  )thgiN -revO(ساعت  8-21به مدت  ANDنمونه ها به منظور رسوب بهتر  -
 داده شدند.
انجام شد. بعد از  4ºCدر دقیقه در دماي  00021دقیقه با دور  02به مدت  در مرحله بعد سانترفیوژ -
ه به صورت رسوب در ته لوله قرار دارد با ک  ANDسانتریفوژ باید به سرعت الکل جدا شود. چرا که 
گذشت زمان دوباره در الکل حل می شود. بنابر این سریع الکل داخل لوله خالی شد و لوله به صورت سروته 
 کاغذ خشک کن برگردانده شد تا الکل آن کاملا گرفته شود.روي 
 07میکرولیتر اتانول % 005رسوب داده شده به هر نمونه  ANDبعد از حذف الکل به منظور شستشوي  -
در دقیقه در دماي  00021دقیقه با دور  51اضافه شد و بعد از چند بار سرو ته کردن سانتریفیوژ به مدت 
لکل رویی به سرعت تخلیه شد و جهت خروج کامل الکل لوله به صورت سرو ته انجام شد. سپس ا 4ºC
روي کاغذ خشک کن قرار گرفت. الکل حتما باید به طور کامل از محیط حذف شود گرنه اجازه حل شدن 
 در آب را نخواهد داد. این مرحله حداقل سه بار تکرار شد.    AND
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دقیقه در  51و تبخیر کامل الکل، میکروتیوپ ها به مدت استخراج شده ANDدرآخرین مرحله به منظور  -
قرار داده شدند. این مرحله می تواند با قرار دادن نمونه به مدت یک ساعت در هواي آزاد  05ºCبن ماري 
 نیز انجام شود.
و یا  میکرولیتر آب مقطر دیونیزه 001یا 05پس از اطمینان از تبخیر کامل الکل ، به میکروتیوپ ها   مقدار  -
درجه و یا  73اضافه شد و نمونه ها به مدت یک ساعت در بن ماري  ETآب مقطر قابل تزریق و یا بافر 
و یادماي اطاق قرار داده شدند تا -02ºCدر فریزر   ).N.O(ساعت 8-21درجه و یا به مدت  56انکوباتور 
 اري شدند.درجه نگهد -02رسوب به صورت محلول در آید پس از آن نمونه ها در فریزر 
 
 ANDمراحل استخراج-2-3شکل
 leg میکرولیتر بافر راهنماي مخلوط با رنگ  1میکرولیتر به اضافه  5از تمامی نمونه هاي استخراجی به میزان 
 -sirT Mm 98( X 5.0 EBTمیلی لیتر بافر  001گرم آگارز + 1[  1در چاهک هاي ژل آگارز % der
با  X 5.0 EBT)] ریخته شد و در تانک الکتروفورز حاوي بافر 3.8 Hp ,ATDE .2aN Mm2 ,etarob
میلی آمپر به مدت نیم ساعت الکتروفورز گردید. سپس ژل آگارز با نور  04ولت و شدت جریان  001ولتاژ 
  ANDمورد بررسی قرار گرفت. همچنین جهت بررسی کیفیت  noitatnamucoD leGدر دستگاه VU
نانومتر  082و  062، 032اجی، غلظت نمونه ها با استفاده از دستگاه نانودراپ در طول موج هاي استخر
 سنجیده شد.
 
 ):RCPواكنش زنجيره ای پليمراز (  -7-3
 05
 
) با استفاده از آغازگرهاي IOC( 1واکنش زنجیره اي پلیمراز جهت تکﺜیر قطعه ژنی سیتوکروم اکسیداز 
 انجام شد. ) 4991 ,.la te remloFجهانی (
 ´3-GGTTATAGAAATACTAAACAACTGG-´5  ):0941OCLآغازگر پیشین (
   3-ACTAAAAAACCAGTGGGACTTCAAAT-´5):    8912OCH( آغازگر پسین
 با غلظت هاي زیر بهینه و مورد استفاده  قرار گرفتند: RCP  میکرولیتري 52مواد لازم براي یک واکنش 
 
  )lµ5/2( X1   reffuB RCP X01
  )lµ07/0( Mm5/1   )Mm05( 2lCgM
  )lµ 54/0( Mm 2/0   )Mm01( PTNd
 )lµ 3/0( lomp5  )Mµ 01( F remirP
 )lµ 3/0( lomp 5  )Mµ 01( R remirP
 )lµ 3/0( U5/1  )lµ/U5( esaremyloP AND qaT
 lµ 54/91 WDD
 )lµ2-1( gn 03-02  etalepmeT AND
 
میلی لیتري بودند. در لوله هاي کنترل منفی  0/2ع اپندورف هاي ازنوRCP  لوله هاي مصرفی جهت واکنش 
 اضافه گردید.   ANDهمه موارد به غیر از 
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 DAROIBدستگاه ترموسایکلر نوع  -3-3شکل 
 
درجه ي سانتی گراد براي آنالیزهاي بعدي نگهداري   -02 به دست آمده در فریزر  RCPمحصولات 
 گردیدند.  
 با استفاده از ژل آگارز:   RCPفورز محصولات الکترو -8-3
  نـیا.  دـباش یـم RCP تصولاـمح یـسربر روش ترین سریع و ترین اولمتد رز،گاآ ژل روي رزفوولکترا
  ستا سریعی و دهسا تکنیک و AND تقطعا تخلیص و شناسایی دن،کر اجد ايبر اردستاندا شیرو روش،
  چگالی شیب ژسانتریفیو نهمچو یگرد يها روش توسط ننداوت نمی که را اي AND تقطعا ستا درقا که
  يزـمیآ گـنر طریق از مستقیماً ژل، درون AND نمکا ینا بر وهعلا.  کند تفکیک هم از ،شوند اجد هم از
 ياـه تـغلظ اـب ژل نـیا کـکم هـب.  دوـش می تعیین مایدوبر متیدیوا سانترفلوئو نگر پایین يها غلظت با
 هـب رزاـگآ ژل.  درـک ادـج مـه از را زکیلوبا 02 تقریباً تا زبا جفت 002 از AND تقطعا انتو می مختلف
 ).0991 ,llessuR dna koorbmaS(  دمیگیر ارقر ثابت لکتریکیا انمید در فقیا رتصو
مورد ارزیابی قرار گرفت وقطعات تکﺜیر شده از نظر  1/5به روش الکتروفورز با ژل آگارز%  RCPمحصول 
 ت باند حاصله بررسی شد. کیفی
 جهت انجام الکتروفورز مقدمات ذیل به ترتیب فراهم گردید:
سینی مخصوص ژل را درمحلی مسطح قرار داده وشانه روي ژل قرار داده شد بطوري که حداقل تا یک میلی  -1
 متر با کف سینی ژل فاصله داشت.
سوسپانسیون حاصله در دستگاه  ریخته وX5.0 EBT میلی لیتر محلول  02گرم پودر آگارز در  0/3 -2
 ماکروویو حل گردید.
محلول حاصله پس از سرد شدن درسینی مخصوص ژل در داخل تانک الکترفورز ریخته شد. محلول ژل  -3
 دقیقه منعقد گردید.   03آگارز پس از گذشت 
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از  ) در داخل تانک الکتروفورز ریخته شد و شانهX5.0 EBTپس از بسته شدن ژل، بافر مخصص تانک ( -4
 داخل ژل خارج گردید.
میکرولیتر بافر راهنما روي یک پارافیلم کاملاً مخلوط و با  1همراه با   RCPمیکرولیتر از محلول  4سپس  -5
) ژل تزریق گردید. لازم به ذکر است که بافر راهنماي استفاده شده با llewدقت به هر یک از چاهک هاي (
 رنگ ژل قرمز مخلوط بود. 
میلی آمپر وصل  53وات و شدت جریان  09دقیقه به دستگاه مولد برق با ولتاژ  54به مدت تانک الکتروفورز  -6
 گردید. 
 بررسی شد. noitatnamucoD leG در دستگاه VU پس از پایان الکتروفورز، ژل با استفاده از اشعه 
ونه ها حضور  باندهاي غیر اختصاصی را در برخی از نم  IOCقطعه ژنی   RCPالکتروفورز محصولات 
آشکار کرد. از آنجائیکه هیچ یک از روش هاي معمول جهت حذف باندهاي غیر اختصاصی (کاهش 
، افزایش دماي الحاق) منجر به حذف این باندها نگردید PTNdو  2lCgM، کاهش غلظت    ANDغلظت
 آخرین روش ممکن یعنی استخراج باندهاي اصلی از روي ژل به کار گرفته شد.  
 :  tiK noitcartxE leG ANDتوسط آگارز ژل از tcudorp RCP استخراج -9-3
 دهستفاا با که ستا ژل از نظر ردمو باند اجستخرا لیاتو تعیین ايبر RCP لمحصو دنکر تمیز يههارا از یکی
 دیجاا يسمیرهاا و یمرهادا یمراپر انتو می بنامطلو و ختصاصیا غیر يباندها فحذ بر وهعلا روش ینا از
 مطلوبی کیفیت از لیاتو تعیین از همدآ بدست نتایج تا دکر اجد نظر ردمو باند از را RCP کنشوا در هشد
 دهستفاا رزگاآ ژل از RCP لمحصو اجستخرا روش از تحقیق ینا در رمنظو ینا ايبر. باشند رداربرخو
 . یددگر
 از استفاده با ها نمونه غلظت ابتدا .شد استفاده 3150K کد esatnemreF شرکت کیت از منظور این براي
. گردید الکتروفورز EATبافر و آگارز از شده ساخته ژلی روي ها نمونه سپس شد سنجیده نانودراپ دستگاه
 اسکالپل توسط و آشکار  rotanimullsnart VU دستگاه زیر در اصلی باند قطعه الکتروفورز پایان از پس
. شد داده قرار بود مشخص آن اولیه وزن که لیتري میلی 2 تیوپ یک در شده بریده قطعه. شد داده برش
 reffuB gnidniB محلول آن به ژل وزن برابر 3و گردید محاسبه ژل وزن ژل حاوي تیوپ توزین با سپس
 ماري بن در دقیقه 51 مدت به تیوپ).  reffuB gnidniB میکرولیتر 3: ژل وزن گرم میلی 1 هر( شد اضافه
 گذشت از پس). شدند trevnI ها نمونه بار یک دقیقه چند هر مدت این رد( شد داده قرار گراد سانتی درجه 55
 redwoP aciliS میزان. شدند ورتکس و اضافه noisnepsuS redwoP aciliS  نمونه به دقیقه 51
 aciliS میکرولیتر 2 نمونه میکروگرم هر ازاي به و گردید محاسبه نمونه غلظت اساس بر noisnepsuS
 گراد سانتی درجه 55 ماري بن در دقیقه 5 مدت به ترکیب این سپس. شد اضافه noisnepsuS redwoP
 ورتکس بار یک دقیقه چند هر همچنین و شود می متصل aciliS به AND مرحله این در( گرفت قرار
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 گراد سانتی درجه 4 دماي و MPR 0008  دور با سانتریفیوژ ژل، در موجود AND رسوب جهت). شدند
% 07 اتانول lµ 005 حاصل AND شستشوي براي. شد ریخته دور رویی مایع و جامان دقیقه1 مدت به
 درجه 4 دماي و MPR 0008 دور با سانتریفیوژ کردن، پیپت و ورتکس بار چندین بعداز. شد اضافه
 سپس). شد تکرار مرتبه 3 الی 2 شستشو، ي مرحله( شد خالی اتانول و انجام دقیقه 1 مدت به گراد سانتی
 خشک کاملاً تیوپ داخل هاي پلیت که زمانی تا شد گذاشته آزاد هواي در باز و خوابیده حالت به ها تیوپ
 بعداز و شده افزوده) موجود رسوب میزان اساس بر( دیونیزه آب میکرولیتر 001 تا 05 آخر در. شدند
 دوبار فاصله این در( دگرفتن قرار گراد سانتی درجه 55 ماري بن در دقیقه 01 الی 5 مدت به ورتکس، چندثانیه
 مایع دقیقه، 1 مدت به گراد سانتی درجه 4دماي و MPR 0008 دور با سانتریفیوژ بعداز). شدند ورتکس
 . شد ریخته دور مانده باقی رسوب و منتقل جدید تیوپ به رویی
 : RCP) محصولاتgnicneuqeSتوالي یابي ( -01-3
د اسمیر، دایمر پرایمر، باند غیر اختصاصی) جهت مناسب (باندهاي پررنگ و ضخیم فاق RCPمحصولات 
) به شرکت ماکروژن کره ي جنوبی noitanimreT niahC yxoediDتعیین توالی به روش ختم زنجیره (
به دست آمد. این توالی براي اولین بار از منطقه خلیج فارس   IOCتوالی از قطعه ژنی75ارسال گردیدند. 
بانک ژن جهانی ثبت شد. شماره مسلسل این توالی در جدول ....نشان  گزارش شده است و تمامی آن ها در
 قابل مشاهده است.   vog.hin.ibcn.wwwداده شده و در سایت
 شناسههای خطآناليز توالي -11-3
با هم و تطابق دادن  ي توالی گونه هاي ایرانشناسه با دو رویکرد آنالیز شدند: یک، مقایسههاي خطتوالی
هاي گزارش شده از مناطق گونهبا هم گونه هاي ایراني توالی ناسایی تاکسونومیک؛ دو، مقایسهبا نتایج ش
 جغرافیایی دیگر.
 آناليز فيلوژنتيکي: -1-11-3
 sedoC eneG( rehcneuqeSافزار هاي توالی در آغاز به صورت چشمی و در نرمکروماتوگرام
اي احتمالی در خواندن توالی چک شدند. وجود براي تصحیح ایراده )IM ,robrA nnA ;noitaroproC
 14.1 noisrev orPsamorhCافزار با نرم IOCهاي براي توالی 05چارچوب خواندن باز طولانی
 2.5 AGEMافزار به کمک نرم IOCهاي بررسی شد. همردیفی توالی )ailartsuA ;muisylenhceT(
 فرستاده شدند.  knaBneGبت به ها براي ث. توالی)7002 .la te ,arumaT(انجام گرفت 
  )2.5 noisreV ,sisylanA sciteneG yranoitulovE raluceloM( 5 AGEM
                                                           
05
 emarf gnidaer nepo dednetxE‌
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 ردمو يها داده. دشو می رهشاا ردمو چند به رختصاا به که دارد بالایی ربسیا يها قابلیت ارفزا منر ینا
 تصحیح قابل ارفزا منر ینا در ها ادهد ینا که باشد نوکلﺌیکی سیدا و تﺌینیوپر عنو دو هر از نداتو می دهستفاا
 هخیرذ و ننداخو قابل ATSAFو AGEM، SUXEN يها فرمت رتصو به هشد داده يها لیاتو. باشند می
 می نتیکیژفیلو ختدر سمر و نتیکیژفیلو تمحاسبا ايبر ريماآ مهم و عمتنو ربسیا يها روش از. باشند می
 دشو می توصیه و باشد می راکا ربسیا افزا منر ینا شد نبیا که رطو نهما. دکر دهستفاا ارفزا منر ینا در انتو
 . دشو جعهامر آن pleH فایل به بیشتر شناییآ ايبر
 تجزیه و تحليل داده های مولکولي: -2-11-3
 ,.la te nospmohT( W latsulCیراي این کار ابتدا توالی هاي به دست آمده با استفاده از نرم افزار 
تنظیم گردیدند. جهت شناسائی نمونه ها از توالی هاي ثبت شده در بانک ژن جهانی  با یکدیگر )4991
استفاده گردید. برخی از این توالی ها به عنوان توالی هاي مرجع در رسم درخت به کار گرفته شدند. توالی 
 به شرح ذیل است:   IOCقطعه ژنیاین هاي مرجع براي 
 mumixamدادها، با استفاده از روش هاي بیشینه ي صرفه جوئی ( آنالیز فیلوژنتیکی پس از تشکیل ماتریس
پیش شد.  انجام naiseyaBو روش هاي) doohilekil mumixam() و بیشینه ي احتمال ynomisrap
 ,rednalyN( tsetledoMrMبرنامه  2/3با استفاده از نسخه ي  naiseyaBو  LMاز انجام آنالیزهاي
) مدل هاي مناسب براي noiretirC noitamrofnI ekiakA( CIA و بر اساس معیار اطلاعاتی )4002
 -lareneG= I+RTG ). طبق این آزمون مدل 4002 ,rednalyNداده هاي مورد نظر، انتخاب شدند (
-awagesaH = YKHو مدل  ) براي توالی هاي0991 ,.la te zeugirdoR( elbisreveR -emiT
 و LM شد. آنالیزهاي انتخاب IOC ) براي توالی هاي5891 ,.la te awagesaH( onaY-onihsiK
 ,droffowS(  01b4نسخه PUAP با توالی مرجع با استفاده از نرم افزار  ایرانبراي داده هاي  PM
انجام شد. براي انجام آنالیزها از آلگوریتم مبادله ي شاخه به روش دو نیمه سازي درخت و اتصال  )3002
 citsirueh) و روش جستجوي اکتشافی (noitcennoceR -noitcesiB -eerT =RBTمجدد (
 mumixaMالی اضافی را نیز بررسی می کند. در روشتو 001) استفاده شد که به صورت تصادفی hcraes
بار درخت فیلوژنی رسم و حدود  001در نظر گرفته شد، یعنی  001  تعداد بوت استراپ doohilekiL
بررسی شدند. به سبب سرعت  تکرار بوت استراپ 0001با  PM اطمینان کلادها بررسی می گردد. کلادهاي
و حجم بسیار بالاي داده هاي مطالعه ي  LMهت انجام آنالیز ج  PUAP 01b4بسیار پائین نرم افزار 
 با استفاده از نرم افزار   IOCبراي تمام توالی هاي به دست آمده در توالی هاي  LMحاضر، در پایان آنالیز 
انجام شد. آزمون مذکور بر پایه ي  0001ار بوت استراپ و تکر)1102 ,.la te arumaT(  5 AGEM
) انجام شد. این نرم افزار بهترین و 4002 ,rednalyN(  tsetledoMrM مدل انتخابی توسط نرم افزار
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در نظر  YKH،  IOCو براي داده هاي   RTG ،  ANDr s61 tmمناسب ترین مدل را براي داده هاي 
 ,kcebnesleuH dna tsiuqnoR( 3/2نسخه ي  seyaBrMافزار با نرم   naiseyaBگرفت. آنالیز 
  roiretsoP PP =انجام شد. به منظور دستیابی به احتمال توزیع پسین (حمایت شاخه اي) ( )3002
 niahC vokraM) با استفاده از تکنیک   detaeh 3و  dloc1( vokraM)،  چهار زنجیره ytilibaborP
نسل، یک درخت نمونه برداري  001نسل اجرا شدند و از هر  00002) براي CMCM( olroC etnoM
مانده درصد درختان جمع آوري شده توسط برنامه حذف شده و باقی 52، ni-nrubشد. در نهایت پس از فاز 
) ترسیم شد. حمایت شاخه PPآن ها به صورت درخت اجمالی همراه با مقادیر مربوط به حمایت شاخه اي (
تمام درخت هاي ترسیم شده طی   با اعداد مربوط به احتمال پسین بیان می گردد.  naiseyaBها در روش 
 بل مشاهده بود. ) قا1002 ,egaP( weiV eerTآنالیزهاي فیلوژنی با استفاده از نرم افزار 
 های دیگرگونه از آبهای همبا توالي ایرانهای مقایسه توالي برخي گونه -3-11-3
نقاط مختلف گونه از با افراد هم ایرانگونه از  12هاي ، توالی نمونهIBCNبا کمک گرفتن از امکانات 
شان براي برخی هاي توالیدادهها به همراه کشورهایی که فهرست این گونه 3-2مقایسه شدند. در جدول  دنیا
 زیر برداشته شدند: مقاله هايهاي توالی از ها به کار گرفته شد، آورده شده است. دادهاز این گونه
 و نمونه هاي بررسی شده در این تحقیق knabneG از آمده بدست اطلاعات -2-3جدول
 noisseccA knaBneG محل  noitacoL N   گونهseicepS
 a.soN
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Penaeus (Litopenaeus) setiferus 1 Gulf of Mexico, USA AF279841 
 
 





Penaeus (Litopenaeus) vannamei 1 Hawaii, USA AF279842 
 
 
Penaeus (Marsupenaeus) japonicus 1 Hong Kong AF279832 
 
 
Penaeus (Melicertus) canaliculatus 1 Taiwan AF279843 
 
 
Penaeus (Melicertus) kerathurus 1 Spain AF279844 
 
 
Penaeus (Melicertus) latisulcatus 1 Hong Kong AF279845 
 
 
Penaeus (Melicertus) longistylus 1 North Queensland, Australia AF279846  
Penaeus (Melicertus) marginatus 1 Taiwan AF279847 
 
 
Penaeus (Melicertus) plebejus 1 Moreton Bay, Australia AF279848 
 
 
Penaeus (Penaeus) esculentus 1 Moreton Bay, Australia AF279849  
Penaeus (Penaeus) monodon 1 Hong Kong AF279833 
 
 





Parapenaeopsis stylifera 5 Persian Gulf N.A.  
Metapenaeus stebbingi Nobili 3 Persian Gulf N.A.  
Metapenaeus stridulans 4 Persian Gulf N.A.  
Panulirus homarus homarus 3 Oman Sea N.A.  
Panulirus versicolo 3 Persian Gulf 
Oman Sea 
N.A.  
Thenus orientalis 5 Persian Gulf   
Portunus segnis 5 Persian Gulf N.A.  
Charybdis heller 5 Persian Gulf N.A.  
Portunus sanguinolentus 5 Persian Gulf 
Oman Sea 
N.A.  
Charybdis feriata 5 Persian Gulf N.A.  
Solenocera koelbeli  Hong Kong AF105049  















 ها) ها(یافته داده تحليل و تجزیه
 هاشناسایي تاكسونوميک نمونه -1-4
 گونه بودند.  12ها نمونه گردآوري شده بود. این نمونه 55در این پروژه، 
 شناسههای خطآناليز توالي -2-4
 دهستفاا هـک ستندـه هدـعقی نـیا بر ران،جانو يبند رده علم محققین کﺜرا ،شد نبیا اول فصل در که رهمانطو
 هداخو رـب در هـمینز نـیا در ولیـقب قابل نتایج هم رکنا در مولکولی و یکیژفولورمو يها داده از نهمزما
 شناسایی از بعد ها نمونه AND سپس.  شدند بنتخاا گونه 12 از نمونه 55 ،حاضر مطالعه در.  شتدا
 xelehc روش که ستا رـکذ نایاـش.  دـش اجتخرـسا هشد دهدا حشر روش سه با ، پسکوومیکر یرز یختیر
 لمحصو. دبو 0 موفقیت دـصدر و دوـنب اهرـهم بوـمطل ابجو با اردمو متما در فتر می رنتظاا که نگونهآ
 جفت. ستا هشد داده ننشا 1-4 شکل در که دبو زبا جفت056 ودحد ها نمونه متما ايبر همدآ بدست RCP
 اـنهایت. شد نظر ردمو ایی یرمیتوکند IOC ژن قطعه تکﺜیر باعث ها هـگون متما ايبر هشد دهستفاا يیمرهااپر





 5/1% رزگاآ ژل روي RCP از حاصل باند نمایش -1-4شکل
 و بررسي مورفولوژیک یایيرتوكندمي IOC ژن لياتو سيربر-3-4
 از دهستفاا با مختلف يها گونه در همدآ بدست pb 016 قطعه  یاییرمیتوکند IOC ژن لیاتو تعیین نتیجه در
 مشخص مختلف يها گونه در ينوکلﺌوتید يها وتتفا و گرفت اررـق یـسربر ردوـم ناگوـگون يهاارفزا منر
 آورده 02-4تا  2-4شکل هاي در مطالعه ردمو يها گونه لیاتو ینـتعی از هدـمآ تـبدس يها لیاتو. یددگر
 شدند. دهفرستا هکر وژنماکر رکتـش هـب اـه هـنمون همه دـش گفته که رهمانطو. ستا هشد
 05نمونه singes sunutroP -1-3-4
 ، تور ترال9، عرض کاراپاس:5طول کاراپاس:
 یـم زغاآ GATGATAAGGACTAGT با لیاتو ینا.  دارد لطو pb٢۴۶ گونه ینا جهت هشد بنتخاا لیاتو
 هـب هـمطالع ردوـم ياـه گونه متما از همدآ بدست يها لیاتو د تمامیـمانن و دوـش

















لکش4-2-  A- یتشپ  حطسB-     یمکش حطس Portunus segnis 
4-3-2 Portunus segnis هنومن51 





وتایل ااختنب دشه تهج انی هنوگ ۶۴3bp وطل دراد  .انی وتایل اب TGATCAGGAATAGTAG آاغز مـی 
شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه 
CTTATTCTGATTTTTG متخ یم وشد رد زری وتایل لماک تسدب آدمه طسوت داگتسه نییعت وتایل اراهئ 

















لکش4-3-  A- یتشپ  حطسB- یمکش حطس51  Portunus segnis 
4-3-3- Charybdis helleri هنومن220 
 :ساپاراک لوطmm96/44:ساپاراک ضرع ،mm86/74 لارت روت ، 
وتالی ااختنب دشه تهج انی هنوگ 620bp وطل دراد  .انی وتایل اب CATTAAGATTAATTTA آاغز مـی 
شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه 


















لکش4-4-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس220    Charybdis helleri 
4-3-4- Charybdis helleri هنومن221  
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 :ساپاراک لوطmm96/44:ساپاراک ضرع ،mm86/74  روت ،لارت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی هنوگ 620bp وطل دراد  .انی وتایل اب CATTAAGATTAآاغز مـی شـود و 
ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه AACATTTATTTTGATTTT 
















لکش4-5-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس221      Charybdis helleri 
4-3-5- Portunus sanguinolentus Herbst,1783هنومن210 
:ساپاراک لوطmm22/66اک ضرع ،:ساپارmm161 لارت روت ، 
وتایل ااختنب دشه تهج انی هنوگ 630 bp وطل دراد  .انی وتایل اب TAAGAACCTCACTAAG آاغز مـی 
شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه 
CTTATTCTGATTTTTTG متخ یم وشد رد زری وتایل لماک تسدب آدمه طسوت داگتسه تنییع وتایل اراهئ 


















 3871,tsbreH sutneloniugnas sunutroP  012سطح شکمی-Bسطح  پشتی -A  -6-4شکل
 112نمونه 3871,tsbreH sutneloniugnas sunutroP-6-3-4
 ، تور ترال 351mm، عرض کاراپاس:46/03mmطول کاراپاس:
 و دوـش یـم زغاآ ACTCCAAGAAT با لیاتو ینا.  دارد لطو pb  036گونه  ینا جهت هشد بنتخاا لیاتو
 GTTTTTTAGTCTTATTC هـب هـمطالع ردوـم ياـه گونه متما از همدآ بدست يها لیاتو د تمامیـمانن
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لکش4-7-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس211  Portunus sanguinolentus Herbst,1783 
‌
‌
4-3-7-Charybdis feriata   هنومن181 


















لکش4-8- Charybdis feriata 
 
 
4-3-8-Penaeus semisulcatus  
:ساپاراك ضرعmm19 ،:ساپاراك لوطcm5/9 :نزو،30/15gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ479  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GAAACTGACTAآاغز مـی شـود و 
ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه CTTATTCTGATTTTTT 














لکش4-9-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطسPenaeus semisulcatus  هنومن31 
4-3-9-Penaeus semisulcatus 33 
:ساپاراک لوطcm5/11:ساپاراک ضرع ،mm24 :نزو،11gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ479  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GAAACTGACTAآاغز مـی شـود و 
ننامـمامت دی وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه CTTATTCTGATTTTTTG 














لکش4-10-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس33Penaeus semisulcatus 
4-3-10-Metapenaeus stebbingi Nobili 1 
:ساپاراک لوطcm13:ساپاراک ضرع ،mm 40/24 :نزو،065/10gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GTATGTTGATAAآاغز مـی شـود 
و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه 

















لکش4-11-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس1 Metapenaeus stebbingi Nobili 
4-3-11-Metapenaeus stebbingi Nobili2 
:ساپاراک لوطcm50:ساپاراک ضرع ،/mm 60/19 :نزو، 7.997gr لارت روت 
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وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GTATGTTGATAAآاغز مـی شـود 
و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه 














لکش4-12-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس2 Metapenaeus stebbingi Nobili 
4-3-12-Penaeus merguiensis 42 
:ساپاراک لوطcm5/6:ساپاراک ضرع،mm 60/15 :نزو،251/1gr لارت روت 
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وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب ACTGCCCTTAGAآاغز مـی شـود 
و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـو درعلاطمـبهـهTTTTGATTTTTTGGمتخ یم 
















لکش4-13-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس42 Penaeus merguiensis 
4-3-13-Penaeus merguiensis 40 
:ساپاراک لوطcm5/6:ساپاراک ضرع،mm 60/15 :نزو،251/1gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب ACTGCCCTTAGAآاغز مـی شـود 
و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـه TTTTGATTTTTTGGمتخ یم 
















لکش4-14-Penaeus merguiensis  A- یتشپ  حطسB-مکش حطس40 
4-3-14-Parapeneopsis stylifera20 
:ساپاراک لوطcm5/6:ساپاراک ضرع،mm 60/15 :نزو،251/1gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب ACTGCCCTCAGTآاغز مـی شـود 
و ننامـمامت دی وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـهTTTATTCTGATTTTTGمتخ 
















لکش4-15-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس Parapeneopsis stylifera20 
 
4-3-15-Parapeneopsis stylifera22 
:ساپاراک لوطcm5/6:ساپاراک ضرع،mm 60/15 :نزو،251/1gr لارت روت 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب ACTGCCCTCAGTآاغز مـی شـود 
و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه بـهTTTATTCTGATTTTTGمتخ 
















لکش4-16-  A- یتشپ  حطسB-یمکش حطس22 P. stylifera 
4-3-16-M. stridulans  
:ساپاراک لوطmm 13لارت روت ، 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GTAGGAACTGCTTTAA آاغز 
مـی شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه 















لکش4-17-M. stridulans  
 
لکش4-3-17-P. homarus homarus 
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ630  bp وطل دراد  .انی وتایل اب GTAGGAACTGCTTTAA آاغز 
مـی شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه 

















 suramoh suramoh .P-81-4شکل
 rolocisrev .P-81-3-4
 زغاآ AATTCCTTCAAGGATG با لیاتو ینا.  دارد لطو pb  036گونه  ینا جهت هشد بنتخاا لیاتو
 هـمطالع ردوـم ياـه گونه متما از همدآ بدست يها لیاتو د تمامیـمانن و دوـش یـم





















:ساپاراک لوطcm18:ساپاراک ضرع، 5cm :نزو،120gr  
وتایل ااختنب دشه تهج انی  هنوگ520  bp وطل دراد  .انی وتایل اب ACCCATCATAATTGGA آاغز 
مـی شـود و ننامـیمامت د وتایل اهي تسدب آدمه زا امتم هنوگ هـاي مـودر علاطمـه 
بـهTCACCTGGAAGTTTAA متخ یم وشد رد زری وتایل لماک تسدب آدمه طسوت داگتسه نییعت وتایل 















  نتيکيژفيلو ختدر سمر -4-4
 شمیـچ ياـه سیربرو  دهاـنوکلﺌوتی تیـسدر دـتأیی از دـبع مطالعه ردمو گونه 21 از همدآ بدست يها لیاتو
 و 5AGEM ارزـفا مرـن از دهستفاا با نتیکیژفیلو يها فرضیه همچنین.  دندش بررسی دهاـنوکلﺌوتی کـت کـت
و ) doohilekil mumixam(بیشینه ي احتمال  و partstoob  نالیزآ و سیمونیرپا اکزیممـم ياـه ستـت
 يها داده سیربر که ستا کرذ نشایا. گرفت ماـنجا همدآ بدست يها شاخه ايبر  naiseyaBروش هاي
 سیربر درمو يها گونه در قطعه ینا لطو که داد نشاـن یاییردـمیتوکنIOC ژن لیاوـت تعیین از هد مآ بدست
 وتمتفا ريماآ يها روش با همدآ بدست نتیکیژفیلو ياـه تـخدر انوـت یـم. ستا هماند باقی هشد حفاﻇت
 . دکر همشاهد مربوطه يها شکل در را
  همدآ بدست یها ختدر بر كلي هنگا -1-4-4
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رب ااسس ردتخ اهي تسدب آدمه یم وتنا تفگ هک وتایل تسدب آمـده زا  مهزجم ا رقرا یم نریگ دو 
ااضعي ره رگهو داقیق امهن ااضعي ره هنوگ يا اتس هک بـا اسـافتهد زا هداداهي ریتخی زجما دشه وبد دن .هب 
انی ینعم هک امتم ارفيدا هک ااظتنر یم رتف رب ااسس افصت رتخیـی رد کی هنوگ رقرا دنریگ ، اب اافتسهد زا 
نژ COI دنکوتیمرییای مه هب امهن صـوتر رد یـک نوگـه جـاي مـی دنریگ .انی ارم دییاتي رب ااختنب 
افصت ریتخی بسانم ربيا رگهو دنبي رکند هدایاپن اسـت زیـرا بـا اافتسهد زا ره ود شور اید دشه جیاتن 
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AF105049.1 Solenocera koelbeli 
44 Fenneropenaeus merguiensis 1 
40 Fenneropenaeus merguiensis 1 
41 Fenneropenaeus merguiensis 2 
42 Fenneropenaeus merguiensis 2 
43 Fenneropenaeus merguiensis 2 
30 Penaeus semisulcatus 1 
31 Penaeus semisulcatus 1 
33 Penaeus semisulcatus 1 
34 Penaeus semisulcatus 2 
35 Penaeus semisulcatus 2 
20 Parapeneopsis stylifera 
21 Parapeneopsis stylifera 
23 Parapeneopsis stylifera 
24 Parapeneopsis stylifera 
22 Parapeneopsis stylifera 
112 metapenaeopsis stridulans 1 
113 metapenaeopsis stridulans 1 
115 metapenaeopsis stridulans2 
114 metapenaeopsis stridulans2 
116 metapenaeopsis stridulans 2 
1 Metapenaeus stebbingi Nobili 
2 Metapenaeus stebbingi Nobili 
3 Metapenaeus stebbingi Nobili 














































































































40 Fenneropenaeus merguiensis 
41 Fenneropenaeus merguiensis 
42 Fenneropenaeus merguiensis 
43 Fenneropenaeus merguiensis
112 Metapenaeopsis stridulans 
113 Metapenaeopsis stridulans 
115 Metapenaeopsis stridulans 
114 Metapenaeopsis stridulans 






34 Penaeus semisulcatus 
35 Penaeus semisulcatus 
30 Penaeus semisulcatus 
31 Penaeus semisulcatus 
33 Penaeus semisulcatus 
1 Metapenaeus stebbingi Nobili
2 Metapenaeus stebbingi Nobili
3 Metapenaeus stebbingi Nobili






































































4-24- ایند طاقن رگید زا ییاه هنوگ اب ناریا زا  یسررب دروم يوگیم ياه هنوگ ینژولیف تخرد ابس شور هBayesian  Maximum 





پس از توالی یابی براي هر گونه از میگوها یک توالی مشخص شد که بدرستی قادرند منطبق بر خصوصیات 
 آن گونه مشخص شد.  edocrabمورفولوژیک آنرا شناسایی کند و بعنوان 
بانک ژن ثبت نشده بود که در نتیجه بلاست با این  سکانسی از آنها در snaludirts .Mو.M ignibbetS 
  گونه ها همپوشانی داشته باشد.و براي اولین بار این توالی ها ثبت خواهد شد.
و همکارانش در   navahBاز این گونه فقط یک سکانس در بانک ژن ثبت شده که توسط  arefilyts .P
شانی داشت. این توالی همگام با مشخصات % همپو001از سواحل جنوبی هندگزارش شده است 3102سال 
در کلاد جداگانه اي در درخت فیلوژنی ترسیم شده قرار داده  001partstooB مورفولوژیک این گونه را با 
 است.
بررسی مورفولوژیک شد و با استفاده از کلید شناسایی مورد تایید قرار گرفت. پس .P sisneiugremگونه  
کردن در سایت بانک ژن بدرستی با گونه میگوي موزي گزارش شده  tsalBو  از تعیین توال ژن مورد نظر
% همپوشانی داشت. و در درخت فیلوژنی رسم شده 001       2102و همکارانش در سال  ehdabتوسط  
داشت.و با گونه هاي دریاي عمان در یک کلاد خواهري قرار    .M snaludirtsبیشترین قرابت را با گونه    
 گرفت.
ان ازخلیج فارس گزارش شد. و هیچ گزارش ویا ثبت ژنی در یرر از الین بااي اوبر snaludirts .Mگونه 
ین گونه ایایی رمیتوکند IOCژن سی ربربانک ژن جهانی در مورد ژن میتوکندریایی این گونه ثبت نشده است. 
ارزش شاخه با این هستند.ا مجز از دیگر گو نه هاي ایراننتیکی کاملا ظ ژین گونه به لحاامی کند که ت ثباا
کاملا مجزا چه از لحاظ مورفولوژیکی ست که گونه این مطلب امر مؤید این در یک کلاد قرار گرفته اند. ا 69
ي با گونه بت بیشتراقر، یست می کنندو چه از لحاظ مولکولی می باشد که در خلیج فارس و دریاي عمان ز
 هستند.   citelyhponomی ،با این گونه فیلوژن  دارد که در درخت arefilyts .P
 IOCپس از شناسایی موفولوژیک جداسازي از گونه هاي دیگر، ژن  ilihboN ignibbets .Mگونه 
آن تعیین توالی شد. توالی از این گونه قبلا در سایت بانک ژن ثبت نشده است.در درخت یایی رمیتوکند
در کلاد جداگانه اي  001 partstoobرار گرفت. که با فیلوژنی در شاخه جداگانه اي از دیگر گونه ها ق




























AF 339473  Jasus edwardsii 
Charybdis  hellerii 222  haplotype 3 
Charybdis  hellerii 220  haploype 1 
Charybdis  hellerii 221  haplotype 2 
Charybdis  feriata 182  haplotype 2 
Charybdis  feriata 181  haplotype 1 
Charybdis  feriata 183  haplotype 1 
Portunus sanguinolentus 211  Haplotype2 
Portunus sanguinolentus 210 
Portunus sanguinolentus 212  Haplotype3 
Portunus segnis 50  haplotype 1 
Portunus segnis 51  haplotype 2 

















AF339473 Jasus edwardsii 
220 Charybdis helleri haploype1 
221 Charybdis helleri haplotype2 
222 Charybdis helleri haplotype3 
181Charybdis feriata haplotype1 
183Charybdis feriata haplotype1 
182Charybdis feriata haplotype2 
210 Portunus sanguinolentus1 
212 Portunus sanguinolentus 3 
211 Portunus sanguinolentus2 
50Portunus segnis haplotype1 
51Portunus segnis haplotype 2 

































AF339473 Jasus edwardsii 
220 Charybdis helleri haploype1 
221 Charybdis helleri haplotype2 
222 Charybdis helleri haplotype3 
181Charybdis feriata haplotype1 
183Charybdis feriata haplotype1 
182Charybdis feriata haplotype2 
210 Portunus sanguinolentus1 
211 Portunus sanguinolentus2 
212 Portunus sanguinolentus3 
50Portunus segnis haplotype1 
51Portunus segnis haplotype 2 

































 222 Charybdis helleri haplotype3 
 584319620 KF870477 Charybdis hellerii 
 220 Charybdis helleri haploype1 
 221 Charybdis helleri haplotype2 
 481043572 KC760151 Charybdis feriata 
 181Charybdis feriata haplotype1 
 182Charybdis feriata haplotype2 
 183Charybdis feriata haplotype1 
 211 Portunus sanguinolentus haplotype2 
 212 Portunus sanguinolentus haplotype3 
 210 Portunus sanguinolentus haplotype1 
 481043590 KC760160 Portunus sanguinolentus 
 50Portunus segnis haplotype1 
 51Portunus segnis haplotype 2 
 134Portunus segnis haplotype 3 
 157420252 EU000811 M aja brachydactyla 
 157420302 EU000836 M aja crispata 
 294612724 GU902709 M aja squinado 
 294612726 GU902710 M aja crispata 
 294719656 GU939594 M aja goltziana 
 545698821 KF574086 Charybdis hellerii 
 157284309 EF661956 Portunus segnis 
 295881113 GQ272556 Portunus segnis 
 295881129 GQ272564 Portunus pelagicus 
 157284151 EF661877 Portunus armatus 
 157284349 EF661976 Portunus reticulatus 
 125710655 EF203942 Scylla olivacea china 
 34809003 AY373356 Scylla olivacea Australia 
 34808973 AY373341 Scylla serrata Australia 
 11093610 AF279313 Scylla serrata Indian 
 325614359 HQ687226 Scylla paramamosain 
 325614415 HQ687254 Scylla paramamosain 
 161610995 EU274297 Scylla tranquebarica china 
 34808997 AY373353 Scylla tranquebarica Australia 
































































220 Charybdis helleri haploype1
221 Charybdis helleri haplotype2
584319620 Charybdis helleril











161610995 Scylla ttranquebarica China
34808997 Scylla tranquebarica Australia 
34808973 Scylla serrata
11093610 Scylla serrata
125710655 Scylla olivacea china 
34809003 Scylla olivacea Australia
157284151 Portunus armatus




210 Portunus sanguinolentus 1l
212 Portunus sanguinolentus 3
481043590 Portunus sanguinolentus
211 Portunus sanguinolentus 2
50Portunus segnis haplotype1
51Portunus segnis haplotype 2


























220 Charybdis helleri haploype1
221 Charybdis helleri haplotype2
222 Charybdis helleri haplotype3




481043572 KC760151 Charybdis feriata India
211 Portunus sanguinolentus 
210 Portunus sanguinolentus 
212 Portunus sanguinolentus 
481043590 KC760160 Portunus sanguinolentus India  
50Portunus segnis haplotype1
51Portunus segnis haplotype 2
134Portunus segnis haplotype 3
294719656 GU939594 Maja goltzian Mediterranean  
545698821 KF574086 Charybdis helleri India  
294612724 GU902709 Maja squinado Mediterranean    
294612726 GU902710 Maja crispata
295881129 GQ272564 Portunus pelagicus indowest pacific
325614359 HQ687226 Scylla paramamosain china 
325614415 HQ687254 Scylla parama
161610995 EU274297 Scylla tranqu china 
34808997 AY373353 Scylla tranqueberica Australia  
34808973 AY373341 Scylla serrata Australia 
11093610 AF279313 Scylla serrata Indian 
125710655 EF203942 Scylla olivace 
34809003 AY373356 Scylla olivace Australia 
157284151 EF661877 Portunus armatus Australia 
157284349 EF661976 Portunus reticulatus EastIndianOcean  
157284309 EF661956 Portunus segnis indian ocean 
295881113 GQ272556 Portunus segnis Thailand 
157420252 EU000811 Maja brachydactyla   

















4-30- ایند رگید طاقن ياه هنوگ و ناریا زا  یسررب دروم ياهگنچرخ ياه هنوگ ینژولیف تخرد اب شورBayesian 
ق یتسردب هک دش صخشم یلاوت کی اهگنچرح زا هنوگ ره يارب یبای یلاوت زا سپ رب قبطنم تسه ردا
.دنک ییاسانش ارنآ کیژولوفروم تایصوصخ  و رظن دروم نژ یلاوت نییعت زا سپ اه هنوگBlast  رد ندرک
 .دنتشاد یناشوپمه اه هنوگ نیمه زا هدش تبث ياه یلاوت اب  نژ کناب تیاس 
 39
 
داشت. و در  همپوشانی irelleh .hC% با گونه 001شد و  tsalb، با توالی هاي بانک ژن irelleh .hC 
 partstooBبا  داشت. atairref .hCدرخت در کلاد جداگانه اي قرار گرفت.بیشترین قرابت را با گونه 
تشخیص داده  sucigalep .Pاز   پس از بررسی گونه  singes .Pدر یک کلاد خواهري قرار گرفتند.  16
ر گرفت و همراه با دیگر گونه هاي شد و در درخت فیلوژنی رسم شده در کلاد جداگانه اي از این گونه قرا
به لحاظ منشا نمونه هاي گونه هاي خلیج فارس  و دریاي عمان  ایران در کلاد جداگانه اي قرار گرفت.






acificap aisuahpuE  569710753
suramoh suramoh surilunaP 032


















357017965  Euphausia pacifica  
230 Panulirus homarus homarus
















357017965 016184 Euphausia pacifica
230 Panulirus homarus homarus

























230 Panulirus homarus homarus
13183848 AF339458 Panulirus homarus megasculpta
235 Panulirus homarus homarus
13183846 AF339457 Panulirus homarus homarus
13183842 AF339455 Panulirus gracilis
13183870 AF339469 Panulirus polyphagus
13183856 AF339462 Panulirus laevicauda
13183850 AF339459 Panulirus inflatus
13183874 AF339471 Panulirus stimpsoni
13183876 AF339472 Panulirus versicolor
240Panulirus versicolor
241Panulirus versicolor
13183872 AF339470 Panulirus regius
371539122 GU476041 Panulirus argus
333777080 AB610678 Panulirus penicillatus
333777120 AB610698Panulirus penicillatus
13183840 AF339454 Panulirus echinatus
13183844 AF339456 Panulirus guttatus
354464193 JN701682 Panulirus interruptus
13183854 AF339461 Panulirus japonicus
13183864 AF339466 Panulirus pascuensis
13183838 AF339453 Panulirus cygnus
13183862 AF339465 Panulirus marginatus
13183860 AF339464 Panulirus longipes longipes
13183858 AF339463 Panulirus longipes femorstriga
301517218 HM015421 Thenus parindicus
301517262 HM015445 Thenus indicus
301517238 HM015433 Thenus australiensis
301517252 HM015440 Thenus orientalis




































4-34- ایند رگید طاقن ياه هنوگ و  ناریا زا یسررب دروم رتسبلا ياه هنوگ ینژولیف تخرد اب شورMaximum Likelihood 
  
0.1
357017965 016184 Euphausia pacifica
13183870 AF339469 Panulirus polyphagus  
13183850 AF339459 Panulirus inflatus  
13183846 AF339457 Panulirus homarus   
235 Panulirus homarus homarus
230 Panulirus homarus homarus
13183848 AF339458 Panulirus homarus  
13183874 AF339471 Panulirus stim
13183876 AF339472 Panulirus versicolor  
240Panulirus versicolor
241Panulirus versicolor
13183842 AF339455 Panulirus gracilis  
13183856 AF339462 Panulirus laevicauda  
13183872 AF339470 Panulirus regius   
354464193 JN701682 Panulirus interruptus
371539122 GU476041 Panulirus argus  
13183844 AF339456 Panulirus guttatus
13183840 AF339454 Panulirus echinatus   
333777080 AB610678 Panulirus penicilliatus  
333777120 AB610698Panulirus peni
13183854 AF339461 Panulirus japonicas   
13183864 AF339466 Panulirus pascuensis
13183838 AF339453 Panulirus cygnus
13183862 AF339465 Panulirus marginatus   
13183860 AF339464 Panulirus longipes longipes 
13183858 AF339463 Panulirus longipes femorstriga 




301517252 HM015440 Thenus orientalis  
301517270 HM015449 Thenus unimaculatus   
301517218 HM015421 Thenus parindicus






























357017965 016184 Euphausia pacif
230 Panulirus homarus homarus
AF339458 Panulirus homarus

























301517270 HM015449 Thenus unimaculatus    
Thenus orientalis9
301517252 HM015440 Thenus orientalis
301517238 HM015433 Thenus australiensis 
301517218 HM015421 Thenus parindicus  



















4-36- رتسبلا ياه هنوگ ینژولیف تخرد اب شورMaximum Parsimony 
 
 هداد زا هدافتـسا اـب هک تسا يا هنوگ ره ياضعا نامه اقیقد هدش مسر ینژولیف ياهتخرد رد هورگ ره ياضعا
 ازجم یتخیر ياه نایاپ هد ندرک يدنب هورگ يارب بسانم یتخیر تافص باختنا رب يدییات رما نیا .دندوب هدش
دیدرگ لصاح یناسکی جیاتن هدش دای شور ود ره زا هدافتسا اـب ارـیز تـسا. 
  هنوگP. homarus homarus  ییاسانش زا سپکیژولوفوم  نژ  یلاوت نییعت وCOI دنکوتیمرییای  و
blast اب نژ کناب رد  طسوت هدش شرازگ یلاوتJeena  لاس رد شناراکمه و2011  دنه سونایقا ياهبآ زا
100کیژولوفروم ییاسانش اب ماگمه و تشاد یناشوپمه %  تخرد رد و دش کیکفتینژولیف  هدش مسر
 ياه هنوگ اب ار تبارق نیرتشیبP. homarus megasculpta  وP. gracilis   طسوت هکPacek  و
 لاس رد شناراکمه2001  هنوگ اب ناریا رد و .داد ناشن تسا هدش شرازگP. versicolor 
monophyletic  اب هک دنتسهbootstrap 100  کی رددلاک .دنتفرگ رارق يرهاوخ 
P. versicolor کیژولوفوم تاصخشم دش ییاسانش ،ییاسانش دیلک زا هدافتسا اب  زا ارنآ یتحارب هنوگ نیا
و هدرک کیکفت لباق رگید ياه هنوگ  ،یلاوت نییعت زا سپblast  مه هلحرم نیا رد دشیتسردب  .دش کیکفت
 تخرد ردینژولیف  هنوگ اب ناریا ياه هنوگ هدش مسرP. homarus homarus  ابbootstrap 100  رد
 99
 
نمونه هاي بررسی شده از خلیج فارس و دریاي عمان از این گونه تفاوتی با  گرفت.وخواهري قرار  کلادیک 
 داشت.inospmits surilunaP یشترین قرابت را با گونه هم نداشتند. ب
در سایت بانک ژن  IOCشناسایی شد. پس از تعیین توالی  این گونه از لحاظ مورفولوژیکی silatneiro .T
و همینطور  sutalucaminu .Tرسم شده نیز بیشترین قرابت را با گونه  فیلوژنتیکیشد. در درخت  tsalb
رسم شده براي ده پایان ایران قرابت این گونه با  فیلوژنیداشت. در درخت   sisneilartsua .Tگونه 


























542103322 Parapenaeopsis stylifera India
301517252 Thenus orientalis Thailand








AF339469 Panulirus polyphagus Singapore
AF339457 Panulirus homarus homarusMarquesas Is. pacific
235 Panulirus homarus homarus
230 Panulirus homarus homarus
13183848 Panulirus homarus megasculpta
AF339458Panulirus homarus megasculpta Oman
AF279833 Penaeus monodon
AF279831 Penaeus semisulcatus
157284151 Portunus armatus Australia
157284349 Portunus reticulatus EastIndian Ocean
295881129 Portunus pelagicus indowestpacific
157284309 Portunus segnis Indian ocean
34809003 Scylla olivacea Australia
34808973 Scylla serrata Australia
11093610 Scylla serrata Indian
161610995 Scylla tranquebarica china
























































































 پيشنهادات و گيری نتيجه 
 گذاری سخت پوستانشناسهاسایي مولکولي و خطشن-1-5
هاي تولید شده به این منظور، به فهم هاست، دادهگذاري شناسایی گونهشناسهگرچه هدف اصلی خط
به علت  IOCکنند. به کار بردن هاي تبارزایشی کمک میشناختی و نیز بازسازي درختهاي بومبرهمکنش
هاي برگشتی) در ها در هر جایگاه و جهشي جهشین و چندباره(روي هم آمدن چند 15اشباع شدن از جهش
هاي تواند دودمانمی IOCهاي هاي ژرف درخت زندگی معتبر نیست؛ با این وجود، درختبازسازي لایه
 .M(ها براي مطالعات تبارشناختی بعدي بهتر انجام گیرد واگراییده را از هم جدا کند تا انتخاب تاکسون
 .)7002 .la te ,ieababijaH
ریبوزومی هسته است. یکی  aNDمیتوکندري و  ANDاکﺜر مطالعات فیلوژنیک ده پایان بر اساس نشانگرهاي  
ها به  باشد و جهت بررسی تنوع ژنتیکی میان جمعیت می RCPهاي بررسی تنوع ژنتیکی که مبتنی بر  از روش
اي براي مطالعات  ی به طور گستردهاست. ژنوم میتوکندري یک نشانگر ژنتیک AND tmرود روش  کار می
با توجه به اینکه میتوکندري منشأ مادري  .)0991 ,nednevO ;6991 ,.la te senyH(ژنتیکی کاربرد دارد 
گیرد، لذا این خصوصیات باعث بروز اختلاف ژنتیکی بیشتر در ژنوم  دارد و نوترکیبی در آن انجام نمی
، 01هایی که براي  از اینرو نشانگر خوبی براي تشخیص گروهمیتوکندري نسبت به ژنوم هسته شده است و 
خصوصیات ویژه ژنوم میتوکندري  )6991 ,notgniliB(باشد  اند می سال از هم جدا بوده 0001یا  001
مانند این که سرعت تکامل آن ده بار سریعتر از ژنوم هسته است آنرا به طور خاص ابزار مناسبی براي 
و زیر  ANRr S21 ,ANRr S61سازد. بیشترین نشانگرهاي مورد استفاده شامل تحلیلهاي فیلوژنیک می 
می باشد . از میان  )btyc(  bو ژن سیتوکروم  ANDtm، ناحیه کنترل  )IOC(ژن سیتوکروم اکسیداز   Iواحد 
براي روابط فیلوژنیک در گونه هاي میگو مورد استفاده قرار گرفته  ANRrs61و  IOCنشانگرهاي یادشده 
دو مزیت نسبی دارد: نخست، پرایمرهاي عمومی خیلی خوبی براي این ژن در  IOCها ند. از میان این ژنا
-کنند. دوم، به نظر میهاي زیادي از جانوران فراهم میآن را در گروه 5دسترس هستند که امکان تکﺜیر سر َ





رسد با خود داشته باشد. به نظر می هاي فیلوژنتیکتر از هر ژن میتوکندریایی دیگري سیگنالرسد این ژن بیش
باشد.  btycهاي مشابه مانند تر از سطح گونه، بهتر از ژنکه کارایی این ژن در استنباط فیلوژنی کمی ژرف
است. به این ترتیب، علاوه بر  S61و  S21ریبوزومی  ANDهاي برابر ژن 3سرعت تکامل این ژن حدود 
 ,trebreHهاي زیر سطح گونه را نیز از هم جدا کند(تواند گروهمی IOCهاي نزدیک، توالی تفکیک گونه
توان توالی استاندارد کوتاهی را یافت بر این باور بنیادي استوار است که می ANDگذاري شناسهخط). 3002
-ناي آن بسیار کمتر از تنوع میاهاي دیگر جدا کند، زیرا تنوع درون گونهکه افراد یک گونه را از افراد گونه
هاي ها در گروهاي آن است. کارهایی که تاکنون انجام گرفته، کارایی این رویکرد را براي شناسایی گونهگونه
 ,7002 .la te ,atsoC(دهد تنان نشان میپوستان و نرمها، سختبزرگی از جانوران همچون پرندگان، ماهی
 .)7002 nessalliW dna rednahcS ,neslekkiM ,5002 .la te ,draW ,4002 .la te ,trebeH
.  دارد تـهمیا اﻇتیـحف ياـه يتژاترـسا یـحاطر و ستیـیز عوـتن آوردبر در ها گونه تاکسونومی فهم
 اهشـک و ولیـمولک ياـه کـتکنی سریع پیشرفت نتیجه در 12 نقر دوم نیمه در نتیکژفیلو شگستر
 ستارا ین ـهم در.  تـسا دهرـک داـیجا ها ونهگ تاکسونومی مینهز در را يجدید اردستاندا ،ها هزینه چشمگیر
 ,uoH(تـسا هـگرفت اررـق معمو لستقباا ردمو نتیکژفیلو زيسازبا جهت AND يها لیاتو از دهستفاا
 هـب ثـباع ر،بسیا يها نتاکسو دجوو و دارد مالیـش هنیمکر در اي دهگستر کنشاپر سخت پوستان). 7002
 محققین از ريبسیا رو ینا از.  ستا هشد نهاآ تاکسونومی و يدـبن رده هـمینز در شکلاتیـم ندـمآ دوـجو
 در.  دـنا آورده روي مولکولی يها داده به راسته ینا يها گونه بین نیژفیلو بطروا دننمو مشخص ايبر
 زیمـنوآیزا از دهتفاـسا ،AND يرـگی هـگدور دـمانن ولیـمولک تاـمطالع از لـحاص تاـطلاعا اردوـم ضیـبع
 تصفا سساا بر همدآ بدست يها نیژفیلو هکنند تایید یاییرمیتوکند و اي ستهــه موـنژ لیاوـت ینـتعی و اـه
 در ماا.  دـنارند ابقـتط مـه اـب یـشناس تـیخر تطلاعاا و مولکولی يها داده شهـهمی یـلو نددبو یختیر
 اـتمیآر) 4991,.la te zereP( نشاـني اـمیگوه:  دـمانن نتاـپوس ختـس روي هدـش ماـنجا يها برسی
 لیاتو در تنوعاتی که ستا هشد داده dieaneP )1991 ,eizneB dna ibmulaP( و يهاادنژ
 تـسا هدـش حرـمط قضیه ینا ايبر لحتماا دو. تـسا هـملاحظ لـقاب ه ـک دارد دجوو ژن ینا ينوکلﺌوتیدها
 ،ی یختر تکامل سرعت با سهمقای در ANDtm تکامل خرـن هـینکا اول). 1991 ,eizneB dna ibmulaP(
 با دوم لحتماا که.  دگیر می منجاا يکند به نپوستا سخت در یـیختر مل تکا ینکها دوم.  ستا هشد تسریع
 نپوستا سخت در اي گونه بین و اي گونه درون حسطو در الاـب یـیزا یختر تتنوعا همشاهد به توجه
 نجریا مانع که فیاییاجغر يسدها سیربر اـب ناوـت می پس. دشو یـم دودرـم ،)3891;2791 ,retskniP(
 مولکولی تطلاعاا شتندا و ، شوند می هیستگاز اییـفیاجغر ییادـجه جدر یشافزا باعث نتیجهدر و هشد نیژ
 اي گونه بین و گونه درون تتنوعا ،یاییرمیتوکند IOC ژن صوصاـمخ ، اـه ژن لیاوـت ینـتعی از لـحاص
گونه مختلف از خانواده  31  IOC. امروزه با استفاده از ژن ده نموـمطالع وبیـخ هـب این گروه را ادرـفا
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مورد مطالعه قرار گرفتند و به طرز موفقیت آمیزي این جنس به دو گروه تقسیم  dieanaP
 ANDبر روي و همکارانش  kecatiP توسط 1002در مطالعه که در سال  )4391 ,daornekruB(.شدند
انجام شد. نشان داده شد که این توالی ابزار قدرتمند براي مطالعه ژنتیکی  surilunaP جنس میتوکندریایی
 لابسترها میباشد که کمک بزرگی براي مدیریت ذخایر آنهاست.
میتوکندریایی جمعیت وحشی و پرورشی  OCاز ژن  838 pb،3002و همکارانش در سال  OAG
، و با استفاده از درخت مولکولی را تکﺜیر و تعیین سکانس کردند sisnenihc sueaneporenneF
 , sueanepotiL ,sueanepetnafraFفیلوژنتیک سه گروه بزرگتر میگوها را بدست آوردند 
 .F dna sucetza .F. نتایج آنها نشان داد که، روابط ژنتیکی نزدیکتري بین sueaneporenneF
وجود داشت و  sisneiugrem .F dna sucidni .F ,surefites .L dna ittimhcs .L ,sisneluap
بیکدیگر نزدیک تر بودند.در مطالعه حاﻇر این ژن  .sueanepotiLو  sueanepetnafraFجنسهاي 
پروژه براي تعیین خط شناسه ده پایان خلیج فارس و اول میتوکندریایی با توجه به تحقیقات گذشته و فرضیه 
 دریاي عمان بکار گرفته شد.
 نتیکیژفیلو بطروا و ندا گرفته ارقر سیربر ردمو انرـیا هشد شناخته يها ونهگ از گونه دوازده مطالعه ینا در
 ینا. ستا هشد ئهارا یاییرمیتوکند IOC ژن لیاتو ینـتعی از حاصل مولکولی يها داده از دهستفاا با نهاآ
 و تختلافاا مقایسه ايبر نداتو می انیرا نپایاده يههاـگون یـنژ نهاخز ساختن رشکاآ بر وهعلا تطلاعاا
 .دگیر ارقر دهستفاا ردمو نپایاده از هشد شناسایی يها هـگون ایرـس اـب ها گونه ینا نتیکیژ تتشابها
 هم از را مطالعه ردمو يها گونه ستا درقا خوبی به ،یاییرمیتوکند IOC ژن لیاتو که هندد می ننشا نتایج
 سخت شد نبیا که رطو نهما و اردد ديیاز همیتا ها گونه از حفاﻇت ايبر تتنوعا ینا سیربر. هدد تفکیک
 نتیکیژ يها داده شتندا طلاعاتیا چنین به نسیدر ايبر. هستند یستیز يها آوردبر ايبر مناسبی لمد نپوستا
 از بعد یاییرمیتوکند IOC ژن از pb016 اي قطعه هشوپژ ینا در نتیجه در. دبو هداخو هکنند کمک ربسیا
 ارقر دهستفاا ردمو نتیکیژفیلو ختدر سمر ايبر حاصل يها داده و شد لیاتو تعیین ،RCP کنشوا با تکﺜیر
 گرفت. ارقر سیربر ردمو 5ageMو  puaP، tsetledoMrM يها ارفزا منر با و گرفت
 قادر است برای هریک از گونه های مورد بررسي خط شناسه شناسایي كند.IOC ژن : 1فرضيه-1-2-5
 بررسي ساختار ژنتيکي و خط شناسه ميگو:1هدف
لحاظ ریخت شناسی شباهت زیادي به گونه به  گونه ینا elinevuJ،   sisneiugrem .Fونه میگوي موزيگ
دارد. این گونه بررسی مورفولوژیک شد و با استفاده از کلید شناسایی مورد تایید قرار گرفت.  sucidni .F
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ونه میگوي موزي همپوشانی کردن در سایت بانک ژن بدرستی با گ tsalBژن مورد نظر و  یپس از تعیین توال
 هم از کاملا نتیکیژ ظلحا به گونه دو ینا که کند می تثباا گونه ینا یاییرمیتوکند IOC ژن سیربرداشت. 
 .F ملاحظه است و این گونه شناسایی شدهقابل  نهاآ در ينوکلﺌوتید يها وتتفا و هستند امجز
در دو شاخه جداگانه  که هشد داده ننشا فیلوژنی رسم شده خت در در مخصوصامی باشد.  sisneiugrem
با گونه هاي  ucidni .Fدر کلاد گونه هاي ایران قرار گرفته است و  sisneiugrem .Fقرار گرفته اند. که 
 گونه دو که ستا مطلب ینا مؤید مرا ینا در کلاد جداگانه اي قرار گرفت. erehpsimeh nretseW
  کنند. می یستز خلیج فارس و دریاي عمان در که یختیر نظر از یکدنز ربسیا نوزادشانلیو ا،مجز کاملا
ازخلیج فارس گزارش شد. و هیچ گزارش ویا ثبت ژنی در  انیرا از ربا لیناو ايبر snaludirts .M گونه
 گونه ینا یاییرمیتوکند IOC ژن سیربر بانک ژن جهانی در مورد ژن میتوکندریایی این گونه ثبت نشده است.
 ختدر در مخصوصا. هستند امجز دیگر گو نه هاي ایران از کاملا نتیکیژ ظلحا به گونه ینا هک کند می تثباا
 مطلب ینا مؤید مرا ینا در یک کلاد قرار گرفته اند. 69 ارزش با شاخه این که هشد داده ننشا naiseyaB
ر خلیج فارس و کاملا مجزا چه از لحاظ مورفولوژیکی و چه از لحاظ مولکولی می باشد که د گونه که ستا
با این ، naiseyaB دارد که در درخت arefilyts .P ي با گونهبیشتر بتاقر ،کنند می یستدریاي عمان ز
  هستند.  citelyhponom گونه
از این گونه فقط یک سکانس در بانک ژن ثبت شده که مربوط به اقیانوس هند می باشد و  arefilyts .P
 رد. این توالی همگام با مشخصات مورفولوژیک این گونه را با تفاوتهاي بسیاري با گونه ایران دا
 قرار داده است. naiseyaBدر کلاد جداگانه اي در درخت  001partstooB
پس از شناسایی توسط کلید و  .باشند می قابل تشخیص شناسی یختظ رلحا به sutaclusimes .P  گونه
با هم همسو بودند و این گونه در کلاد جداگانه اي قرار  تعیین توالی این ژن میتوکندریایی، این دو شناسایی
نیز از گونه هاي دیگر مجزا می کند.توالی  در نقاط دیگر دنیا گونه ینا یاییرمیتوکند IOC ژن سیربرگرفت. 
 .در کلاد جداگانه اي قرار داد  001، partstoobثبت شده از ایران با 
 IOC موفولوژیک جداسازي از گونه هاي دیگر، ژنپس از شناسایی  ilihboN ignibbets .Mگونه 
 آن تعیین توالی شد. توالی از این گونه قبلا در سایت بانک ژن ثبت نشده است.در درختیایی رمیتوکند
اگانه اي در کلاد جد 001 partstoobدر شاخه جداگانه اي از دیگر گونه ها قرار گرفت. که با  naiseyaB
 قرار گرفته است.
 میگو شاه شناسه خط و ژنتیکی ساختار ی: بررس2هدف 
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و یایی رمیتوکند IOC ن توالی  ژنپس از شناسایی موفولوژیک و تعیی suramoh suramoh .P  گونه
رسم شده  naiseyaBدر بانک ژن همگام با شناسایی مورفولوژیک بدرستی تفکیک شد و در درخت  tsalb
از دیگر نقاط دنیا نشان داد.   silicarg .Pو  atplucsagem suramoh .Pبیشترین قرابت را با گونه هاي 
در یک  001 partstoobهستند که با  citelyhponom rolocisrev surilunaPو در ایران با گونه 
  کلاد خواهري قرار گرفته اند.
 با استفاده از کلید شناسایی، شناسایی شد مشخصات موفولوژیک این گونه براحتی آنرا از rolocisrev .P
،  )IOC(ژن سیتوکروم اکسیداز   Iگونه هاي دیگر قابل تفکیک کرده است. پس از تعیین توالی زیر واحد 
شد در بانک زن ك در این مرحله نیز بدرستی تفکیک شد و این ژن میتوکندریایی بدرستی توانست این  salb
با  suramoh suramoh .Pگونه هاي ایران با گونه  naiseyaBگونه را جداسازي کند. در درخت 
 در یک کلاد خواهري قرار گرفت. 001 partstoob
در سایت بانک ژن  IOC این گونه از لحاظ مورفولوژیکی شناسایی شد. پس از تعیین توالی silatneiro .T
%). در درخت فیلوژنتیکی رسم 99داشت( sutalucaminu .T شد که بیشترین همپوشانی را با گونه tsalb
از نقاط  silatneiro .Tداشت و پس از ان با گونه  sutalucaminu .Tقرابت را با گونه  شده نیز بیشترین
رسم شده براي ده پایان ایران قرابت این گونه با خرچنگها بیشتر بود  naiseyaBدر درخت دیگر دنیا داشت.
 بود. citelyhponomبا خرچنگها  76 partstooBو با 
 گرد خرچنگهاي ناسهش خط و ژنتیکی ساختار : بررسی3هدف 
در شناسایی  IOCنشان دادند توالی ژن میتوکندریایی  1102و همکارانش در سال  oareuGهمانگونه که 
ه تفاوتهاي ﻇاهري زمان بلوغ وجود ک  elinevuJ ,evraLگونه هاي خرچنگها در زمان نوزادي و جوانی
 .M ,alytcadyhcarb .M ، eadijaMگونه از خانواده  4و  ندارد بدرستی گونه هاي را شناسایی کند.
بدرستی تفکیک IOC با استفاده از ژن میتوکندریایی  etapsirc .M dna anaiztlog .M ,odaniuqs
با استفاده از این توالی همگام با این تحقیق که توانست جنسها را  2102و همکارانش در سال aM کرد.





با توالی هاي بانک  ه،شد سیربر يها گونه سایر با انیرا از همدآ بدست گونه مولکولی تتنوعا مقایسه ايبر 
 میقابل تشخیص  شناسی یختظ رلحا بههمپوشانی داشت. و  irelleh .hC% با گونه 001شد و  tsalbژن 
 انه اي قرار گرفت.و به درستی در درخت در کلاد جداگ. باشند
 naiseyaBتشخیص داده شد و در درخت  sucigalep .s.Pاین گونه پس از بررسی گونه  singes .P
رسم شده در کلاد جداگانه اي از این گونه قرار گرفت و همراه با دیگر گونه هاي ایران در کلاد جداگانه اي 
 قرار گرفت.
  atairef sidbyrahC
این ژن بخوبی این گونه را از دیگر گونه ها  که کند می تثباا گونه دو ینا یاییرمیتوکند IOC ژن سیربر
توالی این گونه در  tsalB .هستند امجز دیگر خرچنگها از کاملا نتیکیژ ظلحا به گونه ینتفکیک می کند وا
گونه % همپوشانی دارد. این 001از نقاط دیگر دنیا   atairef .hC سایت بانک ژن جهانی نشان داد با گونه
 sidbyrahC رسم شده براي گونه هاي ایران بیشترین قرابت را با گونه naiseyaBدر درخت 
 در یک کلاد خواهري قرار گرفتند.  16 partstooBوبا  داشت.irelleh
پس از توالی یابی براي هر گونه از حرچنگها یک توالی مشخص شد که بدرستی قادر هست منطبق بر 
 شناسایی کند. خصوصیات مورفولوژیک آنرا
کردن در سایت بانک ژن  با توالی هاي ثبت شده از همین  tsalBگونه ها پس از تعیین توالی ژن مورد نظر و 
 گونه ها همپوشانی داشتند. 
همپوشانی  irelleh sidbyrahC% با گونه 001شد و  tsalb، با توالی هاي بانک ژن irelleh sidbyrahC 
 atairref sidbyrahCگانه اي قرار گرفت.بیشترین قرابت را با گونه داشت. و در درخت در کلاد جدا
 در یک کلاد خواهري قرار گرفتند.  16 partstooBبا  داشت.
تشخیص داده شد و در درخت  sucigalep sunutroPاز   پس از بررسی گونه  singes sunutroP
همراه با دیگر گونه هاي ایران در کلاد فیلوژنی رسم شده در کلاد جداگانه اي از این گونه قرار گرفت و 
 جداگانه اي قرار گرفت.




 متفاوت هم با عمان دریای و فارس خليج پوستان سخت پا01 های گونه ژنتيکي : منشا2فرضيه-2-2-5
  .باشد مي cificap tsew-odnI جغرافيایي زون از آنها منشا و اند
 عمان دریاي و فارس خلیج تجاري پایان ده بین خویشاوندي و فیلوژنیک ارتباط بررسی
سال گذشته تاریخ تکاملی لابسترها براساس آنالیزهاي مورفولوژیک بسیار مورد توجه بوده  04در 
) 1وجود دارد:  eadirunilaP). نظریه هاي مختلفی در مورد پیدایش 7691,niaM dna egroeGاست(
ها در اوایل دوران مزوزوئیک بوجود آمدند و در مناطق اروپا ، شمال آمریکا و استرالیا در  eadirunilaP
) در دوران 2). 6002,egroeG ;9691,renssealGدریاي تتیس شواهد فسیلی آنها مشاهده شده است(
 dna egroeGشتقاق پیدا کرد(زمین شناسی جوراسیک این خانواده به دو گروه صدادار و بی صدا ا
) نزدیک شدن صفحات افریقا به سمت شمال و تفکیک دریاي تتیس در 3). 4991,ersiaB ;7691,niaM
، زیستگاهاي جدید و متفاوتی را براي پراکنش و تطابق با محیط بوجود yraitreTاوایل دوران زمین شناسی 
 ,kcolloPپراکنده شدند(آورد که لاروها همزمان با الگوهاي جریانات اقیانوسی 
) این خانواده از اجدادي که در آبهاي عمیق ساکن 4). 6002 ,7991 ,egroeG ;3991 ,2991 ,0991
). همانطور 5002 ,egroeG ;5991 ,kcolloPبودند به گونه هاي آبهاي متلاطم ساحلی اشتقاق پیدا کردند(
ن ماه سپري می کنند که در این دوران توسط که می دانیم لابستر هاي خاردار یک دوره لاروي به مدت چندی
نامیده می شود بدلیل  amosollyhpلارو لابسترخاردار  جریانات اقیانوسی براحتی جابجا می شوند.
مشخصات موفولوژیک و دوره لاروي طولانی که از چندین ماه تا بیش از یک سال متغییر است شناخته شده 
 ;9891 ,arumiK dna akattiK ;1891 ,euonI ;9691 ,samohTdna hguorobelttihC(است
فسیلهاي ثبت شده از منطقه  )0002 ,awakamaY dna adustaM ;9891 ,.la te awakamaY
بر می  surapuniLو  setaercodoP، eadirunilaPاروپایی آتلانتیک دریاي تتیس همانند دیگر فسیلهاي 
به مناطق ماداگاسکار و غرب آفریقا گسترش این آبزیان سپس  )ayam 001( suoecaterCگردد به زمان 
 ).6002,.la te ageVپیدا کرده است(
شدن و نزدیک شدن دریاي  بسته که با تتیس با منشاء: وجود دارد surunilaPسه فرضیه در مورد گونه زایی 
 گونه هاي اقیانوس نهایی جدایی باعث شرق در میوسن/  الیگوسن تتیس به شرق در دوران زمین شناسی
 غرب در اقیانوسی باعث افزایش جریانات و هند شد اقیانوس غربی جنوب گونه هاي از اي مدیترانه/  اطلس
 ).6002 ,egroeGشد که باعث گونه زایی در این جنس شد( اطلس اقیانوس شرقی شمال و اقیانوس هند
). 9691 ,etnafraF zerePاز آنجائیکه تلیکوم باز در میگوها یکی از صفات اجدادي محسوب می شود(
) با این خصوصیات به آبهاي آمریکا محدود می شوند، احتمال می sueanepotiL(sueanePمیگوهاي 
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 zereP ;4391 ,daornekruBمی باشد(   erehpsimeH nretseW رود که منشا این جنس ازناحیه





شرق اقیانوس منشا آنها در آمریکا بتازگی اسقرار پیدا کرده اند و  sueanePکاملا مشخص است که جنس 
آرام می باشد. تمام نظریه هاي قبلی در مورد منشا این جنس و همینطور بیوجغرافی آنها براساس مشخصات 
 کهمی باشد  erehpsimeH nretseWیک آنها می باشد. و دانشمندان معتقدند منشا این جنس مورفولوژ
منشا خانواده   cificaP tsew-odnIدر مناطق دیگر استقرار یافته اند و اعتقاد بر این است که ناحیه 
کره  در سرتاسر قبل از بسته شدن دریاي تتیس و ایجاد سدهاي دنیاي قدیم sueanePجنس  eadieaneP
با مطالعه که بر روي  4002و همکارانش در سال   yrevaL).0991,.la te llaD(زمین انتشار پیدا کرد 
همانطور که انجام دادند، نشان دادند برخلاف مطالعات گذشته   sueanePتاریخ تکاملی و فیلوژنی  جنس 
را پارافیلتیک می  sueanepotiLو  sueanepetnafraFچنانکه نشان داده شده است   1-5در درخت 
این دو زیرجنس مونوفیلتیک هستند، که در مطالعه حاﻇر مونوفیلتیک بودن این دو زیرجنس ثابت شد.  دانستند
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-odnIنین با تحقیقات مولکولی  نشان دادند که منشا این جنس و همکارانش همچ yrevaLدر مطالعات 
 می باشد. cificaP tseW
براي بررسی روابط  ANRr S61و  IOC ن دادند ژن میتوکندریایینشا 3002و همکارانش در سال   uhC
 از اینرو براي فیلوژنی در این تحقیق بکار گرفته شد. فیلوژنتیکی  در حد گونه بسیار مفید و راه گشا می باشد.
ن گونه میگوي ایران از خلیج فارس و دریاي عما 5با توجه به نتایجی که از رسم درختان فیلوژنتیکی که براي 
و نیز این گونه ها همراه با میگوهاي نقاط دیگر دنیا رسم شده، مشخص شد که منشا ژنتیکی گونه هاي 
در  می باشد و مطالعات قبلی مانند cificap tsew-odnIمیگوي خلیج فارس و دریاي عمان یکی بوده و 
نشان داده  cificap tsew-odnI نیز منشا ژنتیکی میگوها را و همکارانش  yrevaL، 3002سال 
   .l.s sueanePمیتوکندري را براي بررسی فیلوژنی جنس  ANDسکانسوهمکارانش  yrevLاست،
انجام دادند منشا ژنتیکی جنس  3002و همکارانش در سال   irevaLبا توجه به پژوهشی که  .بکاربردند
ق رسم شده، منشا آرام معرفی کردند و با توجه به درخت فیلوژنی که این تحقی-را ناحیه هند sueaneP
 ژنتیکی میگوهاي خلیج فارس و دریاي عمان  ناحیه هندآرام معرفی شد. 
 
گونه از میگوهاي خانواده  31 IOC با بکارگیري ژن میتوکندریایی 8991و همکارانش در سال  niwdlaB
هاي دنیا با را به دو گروه تقسیم بندي کردند که در مطالعه ما میگوهاي ایران همراه با میگو  eadieaneP
) و بیشینه ي احتمال ynomisrap mumixamاستفاده از روش هاي بیشینه ي صرفه جوئی (
در هر سه درخت که به روش هاي گفته شده رسم   naiseyaBو روش هاي) doohilekil mumixam(
نش و همکارا niwdlaBتشکیل دو گروه بزرگ را دادند که با مطالعات  eadieanePشد میگوهاي خانواده 
 tsew-odnIهمسو بود، در نتیجه گیري مطالعه حاضر گونه هاي میگو هاي ایران همراه با میگوهاي 
 erehpsimeh nretsewدر یک کلاد خواهري قرار گرفتند که این کلاد با میگوهاي ناحیه cificap
ایی میتوکندریANDبا بررسی    2002و همکارانش در سال   ihcuamaY می باشند.  citelyhparap،
مونوفیلتیک هستند.و این همگام با نتایج بدست آمده از رسم درخت هاي  adopaceDنشان دادند گروه 
 گونه هاي با مطالعه توالی سیتوکروم اکسیداز  0102در سال اردلان و همکارانش  فیلوژنی این تحقیق بود.




با بررسی درخت فیلوژنی نشان دادند که درخت فیلوژنی رسم شده بر پایه خصوصیات  ، susomauqs
نزدیک ترین گونه به  silatneiro .Tمورفولوژیک و مولکولی قبلی بود و این گونه ها مونوفیلتیک بودند. و 
 بود.  susomauqs .S puorgtuo
‌. می باشدبالغین دیرینه شناسی اطلاعات و مورفولوژیکی یک بر پایه خصوصیات روابط فیلوژنتیکی کلاس
 emorhcotycتوالی  6002و همکارانش در سال sannaCدر مطالعه  )7691 ,niaM & egroeG(
براي مطالعات فیلوژنتیکی کاملا قابل اطمینان می باشد و تمام درختهاي  eneg I tinubus esadixo
و بر  بدرستی LMو  PM ,JNبر پایه خصوصیات موفولوژیکی می باشد. و درختهاي فیلوژنتیکی بدرستی 
 ‌را از هم تفکیک می کنند.   susaJو  surilunaP، surunilaPجنسهاي  رده بندي هاي مورد قبول پایه
 mumixamاستفاده از روش هاي بیشینه ي صرفه جوئی ( سه هر با همدآ بدست يها ختدر مقایسه از
 طستنباا گونه ینا  naiseyaBو روش هاي) doohilekil mumixam(و بیشینه ي احتمال  )ynomisrap
 که نجاآ از. باشد می یکسان تقریباها  گونه ینا ردمو هر سه روش در يمبنا بر نیژفیلو هشیو که دشو می
ایزوله از گونه میگوهاي ایران کاملا . ستا هشد داده تفکیک ها گونه سایر از خوبی به هشد بنتخاا گونه ونبر
هاي نقاط دیگر دنیا هستند این بدلیل شوري و حرارت بالاي خلیج فارس و استنوهالین بودن میگوها که 
هفته  2باعث می شود لاروهاي منتقل شده به مناطق دیگر نتوانندبقا پیدا کنند و همینطور لارو میگو پس از 
سترها که دوران لاروي طولانی تري دارند کف نشینی می کند که این برخلاف لاروهاي خرچنگها و لاب
.همانطور که می دانیم لابستر هاي خاردار یک دوره لاروي به مدت چندین ماه سپري می کنند که در این 
نامیده می شود  amosollyhpدوران توسط جریانات اقیانوسی براحتی جابجا می شوند. لارو لابسترخاردار 
روي طولانی که از چندین ماه تا بیش از یک سال متغییر است شناخته بدلیل مشخصات موفولوژیک و دوره لا
 ,arumiK dna akattiK ;1891 ,euonI ;9691 ,samohTdna hguorobelttihC(شده است
آرام می باشد که به دلیل جریانات اقیانوسی -منشأ سخت پوستان ده پاي ایران زون جغرافیایی هند ).9891
 را از این نواحی به خلیج فارس و دریاي عمان و بلعکس کشانده است. که قادرند لارو این گونه ها
  كلي یگير نتيجه-3-5
 محققین روي پیش در سخت پوستان ده پا نیژفیلو مسﺌله فهم ايبر طولانی راه زهنو که سدر می نظر به
 IOC ژن تحقیق ینا در. ستا اي دهگستر يها داريبر نمونه و تمطالعا مندزنیا راه ینا صحیح دنپیمو. باشد
 ها گونه قشتقاا مسﺌله ،یختیر تمطالعا با نتایج تطابق دجوو با لیو شد داده ارقر نیژفیلو رمعیا یاییرمیتوکند
 ژن تمطالعا حتی و مناطق کلیه از داريبر نمونه ت،بهاماا به پاسخگویی ايبر. ستا هنشد شنرو کامل رطو به
 . دشو می دپیشنها یگرد يها
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 که مینز هکر مناطق سایر از هشد مطالعه يها گونه با ها گونه ینا یاییرمیتوکند IOC ژن لیاتو مقایسه
 با توجهی قابل نتیکیژ تشابه انیرامیگوهاي  يها گونه که داد ننشا د،بو سسترد در نهاآ مولکولی تطلاعاا
 sutaclusimes .P گونه حتی. ندا هشد لهویزا انیرا در و ندارند هشد مطالعه يها گونه سایر
 تشابه نتیکیژ ظلحا به ،ستا هشد ارشگز مریکاآ و پاارو ،سیاآ مناطق سایر از که هم sisneiugrem.P
 ستا نپایاده  يها گونه تفکیک ايبر خوبی کررما IOC ژن " مسلما لحا هر بهارد. ند نیایرا گونه با ديیاز
 باـنتخا هکنند تأیید مرا ینا.  ادد تمیز هم از خوبی به را ها گونه مما ت فتر می رنتظاا هـک روـط نهما و
 هـگون اـب بطهرا در که هدد می ننشا و ستا یختیر ظلحا به ها گونه ادفرا تفکیک ايبر تیـسدر تفاـص
 و مولکولی تصفا عنو دو هر مطالعه و هستند یختیر تصفا بر منطبق مولکولی يها داده هشد هـمطالع ياـه
 . هدد می ئهارا یکسانی نتایج یختیر
  داتنهاپيش
 و جمعیتی در نشان دادن تنوع زیستی پیشنهاد می شود: فیلوژنیبا توجه به اهمیت توامان بررسی  -1
 الف) تعداد بیشتري از گونه ها با همین نشانگر مورد بررسی مشابه قرار گیرند.
و  کندریاییب) گونه هاي مورد بررسی در نقاط مختلف جغرافیایی با استفاده از ژنهاي مناسب از ژنوم میتو
 هسته اي از نظر جمعیتی مورد بررسی قرار گیرند.











عبانم و ذخآم 
تسرهف عبانم يسراف 
1) .يراس1370 .راهباچ زارد ياهگنچرخ کیتامتسیسویبنارهت هاگشناد دشرا یسانشراک هرود همان نایاپ. 
2) .یمطاف1377 . هنوگ رب دیکات اب راهباچ هقطنم يوگیم هاش رئاخذ یبایزرا و تیعمج ییایوپPanulirus 
homarus .تاقیقحت و مولع دحاو یملاسا دازآ هاگشناد يرتکد هرود همان نایاپ . 
3)  .ن ،نیدلا بطق1390 . لحاوس يدم و رزج ریز و يدم و رزج قطانم ياهگنچرخ شنکارپ و عونت یسررب
اتسانامع يایرد( ناتسچولب و ناتسیس ن.تاقیقحت مولع يرتکد .) 
4)  .ق ،یناشاک يدمحم1381 . هنوگ وگیم هاش یتیعمج هعلاطمPANULIRUS HOMARUS  زا هدافتسا اب
یلوکلوم و يددع ياهزیلانآ.نارهت هاگشناد يروناج مولع دشرا . 
5)  .شخب سمش دوعسم و .نسحم دیس ،ینیسح جاسن1389 .ف زیلانآ ياه شوریکیتنژولی قح رشن :تشر .
.سانش 
 
تسرهف عبانم يسيلگنا 
1) Asensio Gil, Luis. "PCR-based methods for ﬁsh and ﬁshery products authentication." Trends in 
Food Scien ce & Technology 18 (2007): 558-566.  
2) Ardura, Alba, Ana Rosa Linde, Josino C Moreira, and Eva Garcia-Vazquez. "DNA barcoding 
for conservation and management of Amazonian commercial ﬁsh." Biological Conservation 
143 (2010): 1438-1443. 
3) Avise, J. C. and R. M. Ball Jr., 1990. Principles of genelogical concordance in species concepts 
and biological taxonomy. Oxford Survey of Evolutionary Biology, 7: 45-67 . 
4) Balakrishnan, R. "Species Concepts, Species Boundaries and Species Identification: A View 
from the Tropics." Syst. Biol. 54, no. 4 (2004): 689-693. 
5) Bilington, n., 1998. Genetic variation in percids determined by mitochondrial DNA analysis. 
Italian journal of zoology 65 (supplement):35-40. 
6) Bisby, F A, et al., . Species 2000 & ITIS Catalogue of Life: 2010 Annual Checklist. Vers. 10. 
Species 2000: Reading, UK. 2010. http://www.catalogueoflife.org/annual-checklist/2010. 
7) Blaxter, M L. "The promise of a DNA taxonomy." Phil. Trans. R. Soc. Lond. B 359 (2004): 
669-679. 
8) Blaxter, Mark, et al. "Deﬁning operational taxonomic units using DNA barcode data." Phil. 
Trans. R. Soc. B 360 (2005): 1935-1943. 
9) Booth, J. D. and Phillips, B. F. 1994. Early life history of spiny lobster. Crustaceana 66: 271-
294. 
10) Byrkjedal, I, D J Rees, and E Willassen. "Lumping lump- suckers: molecular and 
morphological insights into the taxonomic status of Eumicrotremus spinosus (Fabricius, 1776) 
and Eumicrotremus eggvinii Koefoed, 1956 (Tele- ostei: Cyclopteridae)." J Fish Biol 71 
(2007): 111-131. 
11) Castro, P., Huber, M. 2003. Marine Biology. The McGraw-Hill Companies. Pp: 137-138. 
113 
 
12) Chan, T.Y., 2010. Annotated Checklist of the World’s Marine Lobsters (Crustacea: Decapoda: 
Astacidea, Glypheidea, Achelata, and Polychelida). The Raffles Bulletin of Zoology. 
Supplement No. 23: 153–181 
13) Chong, V.C., Sasekumar, A., 1982. On the identification of three morphospecies of prawns—
Penaeus merguiensis de Man, Penaeus indicus H. Milne Edwards and Penaeus penicillatus 
Alcock (Decapoda, Penaeoidea).Crustaceana 42, 127– 141. 
14) Costa, Filipe O, et al. "Biological identification through DNA barcodes: the case of Crustacea." 
Canadian Journal of Fisheries and Aquatic Science 64 (2007): 272-295.  
15) Cousteau, F., 2006. Ocean. DK publishing. Pp:292-305. 
16) Darwin, C. 1871. The Descent of Man, and Selection in Relation to Sex, 2 Vols. Murray, 
London, 380 pp . 
17) Dawkins, Richard. The selfish gene. Oxford, New York: Oxford University Press, 1976. 
18) Eaton, Mitchell J, Greta L Meyers, Sergios-Orestis Kolokotronis, Matthew S Leslie, Andrew P 
Martin, and George Amato. "Barcoding bushmeat: molecular identiﬁcation of Central African 
and South American harvested vertebrates." Conservation Genetics, 2009. 
19) Ferraris, J.D and S.R Palumbi, 1996. Molecular Zoology. Weily - Liss, Inc; New Yourk . 
20) Fischer, W, and G Bianchi, . FAO species identification sheets forfishery purposes. Western 
Indian Ocean (Fishing Area 51) . 6 vols. Rome: Food and Agricultural Organization of the 
United Nations, 1984. 
21) Folmer O., Black M., Hoeh W., Lutz, R.  And Vrijenhoek R.,1994. DNA primers for 
amplification of mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I from diverse metazoan 
invertebrates Molecular Marine Biology and Biotechnology. 3(5), 294-299. 
22) Gao, H., Li, F., Don, B., Zhang, Q. And Xiang, J. 2009. Molecular cloning and characterisation 
of prophenoloxidase Mol Biol Rep 36:1159–1166.  
23) George, R. W. & A. R. Main, 1967. The evolution of spiny lobsters (Palinuridae): a study of 
evolution in the marine environment. Evolution 21: 803–820 
24) Hajibabaei, M, Gregory A C Singer, Paul D N Hebert, and Donald A Hickey. "DNA barcoding: 
how it complements taxonomy, molecular phylogenetics and population genetics." Trends in 
Genetics 23, no. 4 (2007): 167-172. 
25) Hasegawa, M., Kishino, H. & Yano, T.A. 1985. Dating of the human-ape splitting by a 
molecular clock of mitochondrial DNA. Journal of molecular evolution, 22, 160-174. 
26) Hebert, P D N, and T R Gregory. "The Promise of DNA Barcoding for Taxonomy." Systematic 
Biology 54, no. 5 (2005): 852-859. 
27) Hebert, P. D. N., Ratnasingham, S. and DeWaard, J. R. 2003 .Barcoding animal life: 
cytochrome c oxidase subunit I divergences among closely related species, Proceedings of the 
Royal society of London series B-(Biological Sciences), 270: 96-99 . 
28) Hebert, Paul D N, Alina Cywinska, Shelly L Ball, and Jeremy R deWaard. "Biological 
identifications through DNA barcodes." Proceedings of the Royal Society of London B 270 
(2003): 313-321. 
29) Hebert, Paul D. N., Mark Y. Stoeckle, Tyler S. Zemlak, and Chrles M. Francis. "Identification 
of Birds through DNA Barcodes." Plos Biol 2, no. 10 (2004): e312. 
30) Holthuis, L. B. 1991. Marine lobster of the world: an annotated and illustrated catalogue of 
species of interest to fisheries known to date. FAO Fish Synopsis. 125(13):pp 1-292. 
31) Hou, Z. , Fu, J. , Li, S. , 2007. A molecular phylogeny of the genus Gammarus based on 
mitochondrial and nuclear gene sequences .Molecular Phylogenetics and Evolution, 45(2): 596-
611 . 
32) Hou, Z. , Li, S. , Li, Z. , 2009. Identifying Chinese species of Gammarus (Crustacea: 
Amphipoda) using DNA barcoding. Current Zoology 55(2):158-164 . 
33) Hou, Z., 2002. Systematics of Chinese Freshwater Amphipoda .Ph.D. Dissertation. Graduate 
University of Chinese Academy of Sciences, Beijing . 
114 
 
34) Hualkasina, W., Sirimontapornb, P., Chotigeata, W., Quercic, J.and Phongdaraa, A., 2003. 
Molecular phylogenetic analysis of white prawns species and the existence of two cladesin 
Penaeus merguiensis, Journal of Experimental Marine Biology and Ecology 296  1– 11  
35) Hynes, R. A.; Ferguson. A., and McCann.M. A., 1996. Variation in mitochondrial DNA and 
postglacial colonization of north Western Europe by brown trout. Journal of fish Biology 
48:54-67. 
36) Jahn, R, H Zetzsche, R Reinhardt, and B Gemeinholzer. "Diatoms and DNA barcoding: A pilot 
study on an environmental sample." Proceedings of the 1st Central European Diatom Meeting. 
Berlin, 2007. 
37) Knowlton, N. 1993. Sibling species in the sea. Annual Review of ecology and systematics. 24: 
186-216. 
38) Knowlton, N., Weigt, L.A., Solorzan, L.A., Mills, D.K ,.Bermingham, E., 1993. Divergence in 
proteins, mitochondrial DNA, and reproductive compatibility across the Isthmus of Panama .
Science. 260:1629–1632 . 
39) Lavery, S., Chan, T.Y., Tam, Y.K. and Chu, K.H. 2003. Phylogenetic relationships and 
evolutionary history of the shrimp genus Penaeus s.l. derived from mitochondrial DNA. 
Molecular Phylogenetics and Evolution 31 (2004) 39–49. 
40) Lemey, P., Salemi, M. & Vandamme, A. M. 2009. The phylogenetic handbook: a practical 
approach to phylogenetic analysis and hypothesis testing, Cambridge University Press 
Cambridge. 
41) Mahnaz Ardalan1, Alireza Sari2*, Sohrab Rezvani-Gilkolaei3, Mohammad 
Pourkazemi4,2010., Phylogeny of Iranian Coastal Lobsters Inferred from Mitochondrial DNA 
Restriction Fragment Length Polymorphism. Acta zool. bulg., 62 (3), 2010: 331-338 
42) Maynard Smith, John, and Eros Szathmary. The major transitions in evolution. Oxford 
University Press, 1995. 
43) Mayr, E., 1942. Systematics and the origin of species. Columbia University Press, New York . 
44) Mc Donald, J. H. Seed, R., and Koehn, R. K. 1991. Allozyme and morphometric characters in 
three species of Mytilus in the northern and southern hemispheres. Marine biology 111: 323-
333. 
45) Meusnier, I, G A C Singer, J Landry, D A Hickey, P D N Hebert, and M Hajibabaei. "A 
universal DNA mini-barcode for biodiversity." BMC Genomics 9, no. 214 (2008). 
46) Mikkelsen, Nina T, Christoffer Schander, and Endre Willassen. "Local scale DNA barcoding of 
bivalves (Mollusca): a case study." Zoologica Scripta 36, no. 5 (2007): 455-463. 
47) Monaghan, Michael T, Michael Balke, Joan Pons, and Alfried P Volger. "Beyond barcodes: 
complex DNA taxonomy of a South Paciﬁc Island radiation." Proc . R . Soc . B 273 (2006): 
887-893. 
48) Muller, J., 2000. Mitochondrial DNA variation and the evolutionary history of cryptic 
Gammarus fossarum types. Molecular Phylogenetics and Evolution. 15: 260–268 . 
49) Muller, J., Partsch, E. and Link, A. ,2006. Differentiation in morphology and habitat 
partitioning of genetically characterized Gammarus fossarum (Amphipoda) across a contact 
zone. Biological Journal of the linnean Society,69:41-53 . 
50) Nei, M. & S. Kumar, 2000. Molecular Evolution and Phylogenetics.Oxford University Press, 
New York. 
51) Nylander, J. 2004. MrModeltest v2. Program distributed by the author. Evolutionary Biology 
Centre, Uppsala University, 2. 
52) Ovenden, J. R. 1990. Mitochondrial DNA and marine stock assessment: a review. Australian 
Journal of marine and Freshwater Research 41:835-853. 
53) Palumbi, S. R., and Benzie, J., 1991. Large mitochondrial DNA differences between 
morphological lysimilar Penaeus shrimp. Mol. Mar. Biol. Biotechnol. 1:27–34. 
115 
 
54) Paterlini, M. "There shall be order, The legacy of Linnaeus in the age of molecular biology." 
EMBO reports 8, no. 9 (2007): 814-816. 
55) Perez, R., Glass, L., and Shlaer, R. J. 1975. Development of specificity in cat visual cortex. 
Journal of Mathematical Biology  .1:275-288 .  
56) Pettengill, James B, and Maile C Neel. "An evaluation of candidate plant DNA barcodes and 
assignment methods in diagnosing 29 species in the genus Agalinis (Orobanchaceae)." Am. J. 
Botany, 2010. 
57) Pinker, Steven. The language instinct: how the mind creates language. Perennial Classics, 
2000. 
58) Pinkster S. 1972. On members of the Gammarus pulex-group (Crustacea, Amphipoda) from 
Western Europe. Bijdragen Tot de Dierkunde. 42: 164-191 . 
59) Pinkster S. 1983. The value of morphological characters in taxonomy of Gammarus. 
Beaufortia. 33:15-28 . 
60) Pons, J, et al. "Sequence-Based Species Delimitation for the DNA Taxonomy of Undescribed 
Insects." Syst. Biol 55, no. 4 (2006): 595-609. 
61) R. Cannas1,*, A. Cau1, A.M. Deiana1, S. Salvadori1 & J. Tagliavini2. 2006. Discrimination 
between the Mediterranean spiny lobsters Palinurus elephas and P. mauritanicus (Crustacea: 
Decapoda) by mitochondrial sequence analysis. Hydrobiologia (2006) 557:1–4 
62) Ratnasingham, Sujeevan, and Paul D. N. Hebert. "BOLD: the Barcode of Life Data System 
(www.barcodinglife.org)." Molecular Ecology Notes 7 (2007): 355-364. 
63) Rezvani-Gilkolaei, S., 1997. Molecular population genetic studies of slurgeon species in the 
south Caspion Sea. Ph.D. dissertation .University of Wales, Swansea . 
64) Ridley, Mark. Evolution. Wiley-Blackwell, 2004. 
65) Rodriguez, F., Oliver, J., Marin, A. & Medina, J. R. 1990. The general stochastic model of 
nucleotide substitution. Journal of theoretical biology, 142, 485-501. 
66) Ronquist, F. & Huelsenbeck, J. P. 2003. MrBayes 3: Bayesian phylogenetic inference under 
mixed models. Bioinformatics, 19, 1572-1574. 
67) Sambrook J, Russell D. 1990. Molecular cloning. Laboratory Manual CSHL PRESS 2344 . 
68) Sarver, S. K. and Foltz, D. W. 1993. Genetic population structure in species complex of blue 
mussels (Mytilus spp.). Marine bioloy 117: 105-112. 
69) Schram, F.R., 1986. Crustacea. Oxford University Press. New York.Mikkelsen, Nina T, 
Christoffer Schander, and Endre Willassen. "Local scale DNA barcoding of bivalves 
(Mollusca): a case study." Zoologica Scripta 36, no. 5 (2007): 455-463. 
70) Smith, D.R., Brown, W.M. and Taylor, O.R. (1989). Neotropical Africanized bees have 
African mitochondrial DNA. Nature 339  :213-215 .  
71) Smith, M Alex, Brian L Fisher, and Paul DN Hebert. "DNA barcoding for effective 
biodiversity assessment of a hyperdiverse ar thropod group: the ants of Madagascar." 
Philosophical Transactions of the Royal Society-Biological Sciences 360 (2005): 1825-1834. 
72) Sonnenberg, rainer, Arne W Nolte, and Diethard Tautz. "An evaluation of LSU rDNA D1-D2 
sequences for their use in species identification." Frontiers in Zoology 4, no. 6 (2007). 
73) Starr, C, and R Taggart. Evolution of Life. Brooks/Cole, A division of Thompson Learning, 
Inc., 2001. 
74) Sutherland, D. L., 2006. Phylogeography and Ecology of New Zealand Freshwater Amphipoda 
(Paracalliope, Paraleptamphopus and Phreatogammarus).Ph. D. Thesis, University of Waikato, 
New Zealand . 
75) Tamura, K., Peterson, D., Peterson, N., Stecher, G., Nei, M. & Kumar, S.2011. MEGA5: 
molecular evolutionary genetics analysis using maximum likelihood, evolutionary distance, and 
maximum parsimony methods. Molecular biology and evolution, 28, 2731-2739. 
76) Teletchea. "Molecular identification methods of fish species:reassessment and possible 
applications." Rev Fish Biol Fisheries 19 (2009): 265-293. 
116 
 
77) Tianxiang, G., Jian, L., Qingyin, W. and Jinxian, L. 2003. Partial Sequence Analysis of 
Mitochondrial CO1 Gene of the Chinese Shrimp, Fenneropenaeus Chinensis. Journal of Ocean 
University of Qingdao (Oceanic and Coastal Sea Research). Vol.2, No.2, pp.167-170.  
78) Triantafyllidis,C. Apostolidis A., Katsares V., Kelly, E., Mercer J., Hughes M., J  ّ rstad K. E., 
Tsolou, A. .Mitochondrial DNA variation in the European lobster (Homarus gammarus) 
throughout the range. Marine Biology (2005) 146: 223–235. 
79) Ursing, B M, and U Arnason. "Analyses of mitochondrial genomes strongly support a 
hippopotamus – whale clade." Proc. R. Soc. Lond. B 265 (1998): 2251-2255. 
80) Ward, R D, R Hanner, and P D N Hebert. "The campaigh to DNA barcode all fishes, FISH-
BOL." Journal of Fish Biology 74 (2009): 329-356. 
81) Yamauchia, M., Miyab, M., Nishida, M. Complete mitochondrial DNA sequence of the 
Japanese spiny lobster,Panulirus japonicus (Crustacea: Decapoda) Gene 295 (2002) 89–96. 
82) Zemlak, Tyler S, Rober D ward, Allan D Connell, Bronwyn H Holmes, and Paul D N Hebert. 























Phylogenetic relationships among all described species (total of 12 taxa) of the decapoda, were 
examined with nucleotide sequence data from portions of mitochondrial gene and cytochrome 
oxidase subunit I (COI). The previous works on phylogeny proved that the mitochondrial COI 
gene in crustacean is a good discriminative marker at both inter- and intra-specific levels. We 
provide COI barcode sequences of commertial decapoda of Oman Sea, Persian Gulf, Iran. 
Industrial activities, ecologic considerations, and goals of the decapoda Barcode of Life 
campaign make it crucial that species of the south costal be identified. The reconstruction of 
evolut phylogeny of these species are crucial for revealing stock identity that can be used for 
the management of fisheries industries in Iran. Mitochondrial DNA sequences were used to 
reconstruct the phylogeny of the Penaeus species of marine shrimp. For this purpose, DNA was 
extracted using phenol- chloroform well as CTAB method. The evolutionary relationships 
among 12 species of the decapoda were examined using 610 bp of mitochondrial (mt) DNA 
from the cytochrome oxidase subunit I gene. Finally the cladograms were compared and the 
resulted phylogenetic trees confirmed that the Iran's species origin is Indo-west pacific species. 
Iran's species, which were not grouped with the other decapoda taxa seem to always form a 
sister clade with Indo-west pacific species with strong bootstrap support 100%. The result 
completely agrees with the previously defined species using morphological 
characters.However, we still lack any comprehensive and clear understanding of phylogenetic 
relationships in this group. 
















ISLAMIC AZAD UNIVERSITY 
SCIENCE AND RESEARCH BRACH 
Faculty of Marine science and Technology -Department of Marine Biology 
Ph.D Thesis marine biology 
Subject: 
Study morphologic, phylogenic relationships DNAbarcoding of of identified 
decapod group (Crustacean) of Persian Gulf and Oman Sea.  
Thesis Advisor: 
S. Rezvani Gil Kolayii Ph.D., P. Ghavam Mostafavi 
Consulting Advisor: 
S.M. Fatemi Ph.D., H. Fazli Ph.D. 
By: 
Setareh Samadi 
Summer 2014 
 
 
